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„…két szemünk van: egy lusta és egy munkás. A 
világot kétféle módon lehet látni. A lusta szem csak 
a felszínt látja. A munkás szem látja a felszín 
mögötti valóságot.” 
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 A víz az élőlények, valamint az emberi civilizáció fennmaradásához szükséges és 
elengedhetetlen természeti kincsek egyike. A szervezett társadalmak megjelenésével felmerült 
az igény a fogyasztásra alkalmas vizek lakossághoz való eljuttatására, amelyet elsőként az ókori 
Római Birodalom „vízvezeték” (aquaducts) rendszerei biztosítottak. Már a rómaiak is különös 
gondot fordítottak vízbázisaik védelmére, nincs ez máskép napjainkban sem. Habár az ivóvizek 
védelemének, ezáltal fogyasztásra való alkalmasságának biztosítására alkalmazott technikák 
jelentős átalakuláson mentek keresztül az elmúlt évszázadokban. 
 Ivóvizeink felszíni és felszín alatti forrásokból származhatnak, amelyek természetes 
eredetű, ugyanakkor egészségügyi kockázatot jelentő ionokat, mint pl.: ammónium-iont, arzént 
tartalmazhatnak. Aerob körülmények között az ammónium-ion biológiai oxidációja, azaz a 
nitrifikáció első lépése során keletkező nitrit majd az ebből létrjövő nitrát közegészségügyi 
problémákat és ivóvízminőség romlást okozhatnak. Sajnálatos módon a természetes eredetű 
szennyezőanyagok mellett, a fokozódó ipari és a mezőgazdasági tevékenységek számos 
vízbázis elszennyeződését okozták és okozzák manapság is. Az egészséges, 
szennyezőanyagoktól és patogén szervezetektől mentes ivóvízhez való hozzáférést, mindenki 
számára lehetővé kell tenni, ennek a követelményeknek a vízközműveknek nap mint nap meg 
kell felelniük. 
 Az ivóvizek különleges környezetek, amelyek kis szervesanyag, nitrogén és foszfor 
tartalmuk következtében tápanyag limitáltak (Gomez-Smith és mtsai 2016), mikrobiális 
diverzitásuk ugyanakkor a természetes környezetekével összemérhető (Gomez-Alvarez és 
mtsai, 2012). Ez a tág anyagcsere potenciál hozzájárulhat különböző mikroorganizmusok 
közvetítte folyamatok ivóvízelosztó rendszerekben történő lejátszódásához. Bátran 
mondhatjuk, hogy nincs két egyforma ivóvízhálózat, azonban a mikroorganizmusok 
szaporodásának és aktivitásának következményeként ugyanazon problémákkal, mint például 
biofilm képződés, biokorrózió és nitrifikáció folyamata stb., kell szembenézniük az 
üzemeltetőknek.  
 A különböző ivóvízelosztó rendszerek fizikai, kémiai paramétereinek és az alkalmazott 
vízkezelési technológiáknak mikrobiális közösségekre gyakorolt hatásainak, illetve az 
ivóvízhálózatokban meglevő bakteriális interakciók feltárása közelebb vihet minket a 





III. IRODALMI ÁTTEKINTÉS 
III.1 Magyarország ivóvízkészletei 
 A Föld mintegy 71%-át víz borítja, azonban a hidroszféra 97%-át közvetlen 
fogyasztásra alkalmatlan sós vizek adják. A fogyasztásra alkalmas édesvizek a szabad 
vízkészleteknek körülbelül 3%-át teszik ki. Az édesvízkészletek jelentős része örök jég és hó 
formájában a sarkvidékeken, illetve a magas hegységekben található. A hidroszféra 
hozzáférhető, illetve hasznosítható édesvízkészletének 3%-át felszíni vízforrások, folyók, tavak 
és víztározók adják, míg jelentős mintegy 97%-a földfelszín alatti víztározókban található 
(Pregun és Juhász, 2010).  
 A fogyasztásra alkalmas felszíni és felszín alatti vízbázisokban jelenlevő 
édesvízkészlete tekintetében Magyarország gazdag országnak számít. A hazai ivóvízkészlet 
8%-át felszíni vízforrások, a Duna, a Tisza, a Keleti-főcsatorna és a Balaton szolgáltatják 
(Országos Közegészségügyi Központ, 2016). A fogyasztásra szánt ivóvíz több mint 70%-át 
különböző felszín alatti vízforrások karszt- és rétegvizek valamint parti szűrésű kutak 
biztosítják. 
 A hazai ivóvízellátás 32%-át adó parti szűrésű kutak (Országos Közegészségügyi 
Központ, 2016) jó példái a felszíni és felszín alatti vízhasznosítás összefonódásának. A parti 
szűrés folyamata során a felszíni víztest (folyók, tavak) meder és partmenti régiójában a víz a 
part menti termelőkutak hatására kialakuló depresszió által meghatározott gradiens mentén jut 
különböző víztartó rétegekbe (Emtiazi és mtsai, 2003). A víz, a meder természetes szűrőrétegen 
(kavicságy, kavicsos-homok, homok) keresztül történő átáramlása során fizikai, kémiai és 
biokémiai (mikrobiológiai) folyamatok együttes hatására megszűrődve jut a kutakba, ezáltal 
egy jó minőségű, fogyasztásra alkalmas ivóvíz képződik (Emtiazi és mtsai, 2003; Homonnay 
és mtsai, 2014). Magyarországon a Duna, Rába, Dráva, Ipoly, Sajó és a Hernád folyók mentén 
találhatóak jelentősebb parti szűrésű vízkészletek (Pregun és Juhász, 2010), az ilyen típusú 
vízforrásokat azonban főként a Duna mentén használják ki, elsősorban a fővárosi ivóvízelosztó 
rendszerekbe történő táplálással. 
 A felszín alatti vizek ugyanakkor az egész ország területén elérhetőek. Ezek közül a 
karszt- és rétegvizek általában tiszta, fogyasztásra alkalmas vizet szolgáltatnak (Országos 
Vízügyi Főigazgatóság, 2000). A karsztvizek a karbonátos kőzetű (mészkő, dolomit) hegységek 
hasadékaiban, járataiban elhelyezkedő, valamint azokban mozgó vizek. A felszínről 
beszivárgó, illetve víznyelőkön keresztül a hegységek repedésein bejutó vízek 




Magyarországon az ivóvízellátás mintegy 17%-át adják különböző karsztvizek (Országos 
Közegészségügyi Központ, 2016). 
 A felszíni, illetve parti szűrésű kutak a folyók és tavak mentén, a hegyvidéki területeken 
pedig főként a különböző eredetű forrásvizek, illetve karsztvizek biztosítanak hasznosítható 
ivóvízforrást. Helyzetük következtében sajnos, ezen típusú vízbázisok közvetlenül kitettek a 
felszíni eredetű és a havária jellegű szennyezéseknek. 
 Kevésbé sérülékeny vízbázisokat képeznek a két vízzáró réteg közötti porózus kőzetben 
tárolt rétegvizek, amelyek a talajvíz szintje alatt több ezer méter mélységben, akár több, 
egymástól független rétegben is elhelyezkedhetnek (Pregun és Juhász, 2010). A rétegvizek 
jellegzetes típusai a nagy nyomás alatt álló artézi vizek, a különböző ásványi anyag összetételű 
ásványvizek, illetve a 30 oC feletti hőmérsékletű termálvizek (Pregun és Juhász, 2010). 
Magyarországon az ivóvízforrásoknak mintegy 46%-át biztosítják rétegvizek (Országos 
Közegészségügyi Központ, 2016). 
 
III.1.1 Ivóvízminőség és a rétegvizek 
 A magyarországi ivóvízellátás jelentős részét adó felszín alatti vízbázisok, így a 
rétegvizek fizikai (hőmérséklet, szín, szag), illetve kémiai tulajdonságaira (pH, ion-összetétel, 
oldott oxigén és szervesanyag tartalom) befolyásoló hatással lehet többek között a víztartó 
kőzet összetétele is. Így a fogyasztásra szánt ivóvizek összetételüket tekintve területi eltéréseket 
mutathatnak. A rétegvizek gyakran anaerob vizek, amelyek gázfázisú komponensként 
esetlegesen metánt, illetve szén-dioxidot tartalmazhatnak (Kovács és Kárpáti 2013; Prest és 
mtsai, 2016). Ásványi anyag összetételükre jellemző, hogy általában jelentős a hidrogén-
karbonát, kalcium, magnézium, vas és mangán tartalmuk. Egyes esetekben azonban 
egészségügyi kockázatot jelentő vegyületeket, többek között ammónium-iont, arzént, bórt és 
fluoridot is tartalmazhatnak (Országos Közegészségügyi Központ, 2016), amelyek általában 
geológiai eredetű vízszennyezők. 
 A mélységi rétegvizek ammónium-ion tartalma általában a talajba került állati és 
növényi eredetű bomlástermékekből származik, amelyek koncentráció értéke 0,16 – 3,9 mg 
NH4
+ l-1 között változhat (Prest és mtsai, 2016). Megjegyzendő, hogy a felszíni vízbázisokból 
származó ivóvizekben megjelenő ammónium-ion emberi vagy állati eredetű szennyeződésre 
utalhat. A rétegvizek ammónium-ion tartalma kiindulópontja lehet a nitrifikáció folyamatának, 
amely során keletkező nitrit és nitrát számos közegészségügyi probléma forrása lehet. A nitrit 




elő (Philips és mtsai, 2002). A nitrit véráramba kerülve methemoglobin képződését váltja ki, 
amely gyermekeknél súlyos keringési, oxigén ellátási problémákat okoz, az úgynevezett „kék 
gyermek” szindróma kialakulását eredményezve (Philips és mtsai, 2002). A kockázati alapon 
számított hosszú távú egészségügyi hatásokat figyelembe véve az Egészségügyi 
Világszervezet, ennek alapján pedig az Európai Unió (98/83/EK irányelv), így hazánk is 
[201/2001 (X. 25.) Kormányrendelet] az ammónium- és a nitrit-ionra 0,5 mg l-1, a nitrátra 
vonatkozóan pedig 50 mg l-1 koncentráció határértékeket határoztak meg. Az ammónium-ion 
oxidációja a pH érték csökkenésével, illetve biokorróziós folyamatok társulásával is 
hozzájárulhat az ivóvíz minőségének romlásához (Zhang és mtsai, 2009; Hwang és mtsai, 
2012; Wang és mtsai, 2014). 
 A rétegvizek általánosságban kis, 103–104 sejt ml-1 bakteriális sejtszámértékekkel 
jellemezhetőek (Prest és mtsai, 2016). Az ivóvízelosztó rendszerekbe kerülésüket követően, az 
intenzív és kontrollálatlan mikrobiális növekedés a fogyasztásra szánt ivóvíz minőségének 
romlását okozhatja. A mikrobiális növekedésnek (a nitrifikáció folyamatán kívül) számos 
negatív hatása lehet mind az organoleptikus (íz, szag, zavarosság) tulajdonságokra, mind pedig 
közegészségügyi, illetve üzemeltetési szempontokra. Az ivóvízelosztó rendszerekben a 
mikrobiális növekedés hatására kialakuló biofilm, többek között hozzájárulhat eltömődések, 
illetve biokorrozió okozta üzemeltetési problémák kialakulásához (Hammes és mtsai, 2010; 
Hwang és mtsai, 2012). Elősegítheti továbbá, közegészségügyi szempontból kockázatot jelentő 
opportunista patogén mikroorganizmusok (pl. Mycobacterium avium komplex, Legionella 
pneumophila, Aeromonas hydrophila, Klebsiella pneumoniae) ivóvízelosztó rendszerekben 
történő megtelepedését és szaporodását (Hammes és mtsai, 2010, Ling és mtsai, 2016). 
 
III.2 Ívóvízkezelés 
 Az ivóvízkezelés fő célja, hogy a fogyasztásra szánt vízből eliminálja a 
közegészségügyi szempontból kockázatot jelentő mikroorganizmusokat, szennyezőanyagokat 
(pl.: ammónium-ion, nitrit, nitrát, arzén stb.) valamint, hogy lehetőség szerint meggátolja az 
ivóvízelosztó rendszerekben történő mikrobiális szaporodást, azaz fenntartsa a fogyasztásra 
szánt ivóvíz biológiai stabilitását (Hammes és mtsai, 2010; Lautenschlager és mtsai, 2013, 
Prest és mtsai, 2016). A biztonságos ivóvíz előállítására a vízközművek több lépcsős, fizikai és 
kémiai kezeléseket egyaránt magába foglaló, koaguláción, flokkuláción, filtráción és 




megválasztott technológiák és azok sorrendje, minden esetben függ a nyers vizek fizikai, 
kémiai és mikrobiológiai jellemzőitől, amelyek ezáltal igen sokrétűek lehetnek.  
 Az előzőekben láthattuk, a fogyasztásra szánt vizek ammónium-ion tartalma számos 
közegészségügyi probléma forrása lehet, így alapvető fontosságú az ivóvizek ammónium-ion 
koncentrációjának csökkentése, lehetőség szerint teljes eltávolítása. Ennek két formája 
lehetséges: a vízelőkészítés során az ammónium-ion fizikai és kémiai módszerekkel való 
eltávolítása, vagy szintén a kezelés egyik lépéseként a vízműtelepen, az ammónium-ion nitrátig 
történő kontrollált oxidációjának serkentésével.  
 A következőkben az ammónium-ion tartalmú rétegvizek kezelésére, illetve az ivóvizek 
biológiai stabilitásának fenntartására alkalmazott technológiákat vesszük sorra.  
 
III.2.1 Az ivóvízkezelésben alkalmazott biológiailag aktív szűrők 
 A nitrifikáció folyamatának gátlása történhet a szubsztrátként szolgáló ammónium-ion 
ivóvizekből való eltávolításával, amelyre különböző homokszűrők, aktívszén szűrők, 
membránszűrők (ultra-, nano-szűrők, fordított ozmózis), illetve ioncsere kapacitással 
rendelkező ásványok (pl.: zeolit) egyaránt alkalmazhatóak. Az említett homok- és aktívszén 
szűrők az ammónium-ionon kívül egyaránt alkalmasak a nyersvizekben jelenlevő szerves 
anyagok, xenobiotikumok és egyéb szervetlen anyagok folyamatos adszorbeálására is 
(Hammes és mtsai, 2010; Liao és mtsai, 2013; Prest és mtsai, 2016), ezáltal ideális mikrobiális 
élőhelyet teremtenek.  
 A szűrők felületét a nyersvizek autochton mikroorganizmus közössége kolonizálhatja 
(Lautenschlager és mtsai, 2014), amelynek összetétele, diverzitása, aktivitása nagymértékben 
függ a nyersvíz összetételétől, illetve a környezeti paraméterektől egyaránt (Pinto és mtsai, 
2012; Prest és mtsai, 2016). Amennyiben a különböző fizikai szűrőkön kontrollált biológiai 
folyamatok is lejátszódnak azokat biológiai szűrőknek tekintjük. A szűrők felületén történő 
ammónium-ion megkötése serkentheti a nitrifikációban résztvevő szervezetek megtelepedését, 
így lehetővé téve az ammónium-ion ivóvízelosztó rendszerbe történő belépését megelőző 
oxidációját (Andersson és mtsai, 2001; Kasuga és mtsai, 2010).  
 Az ammónium-ion tartalmú mélységi rétegvizek gyakran anaerobok (Kovács és Kárpáti 
2013; Prest és mtsai, 2016), ellenben a nitrifikáció aerob körülmények között lejátszódó 
folyamata. Aerob körülmények kialakulásához többek között hozzájárulhatnak a vízkezelés 
részeként alkalmazott levegőztetési eljárások. A oxidatív körülmények hatására a 




különböző fizikai szűrők alkalmazásával általában az ivóvizekből eltávolításra kerülnek. Az 
említett ionok az ivóvízelosztó rendszerben esztétikai problémákat (vöröses, feketés színű 
ivóvíz) okozhatnak, továbbá felület és nyomelem-forrás biztosításával elősegíthetik a 
mikroorganizmusok szaporodását (Prest és mtsai, 2016). 
 A biológiai szűrők a hasznosítható szerves széntartalom és ionok mennyiségének 
csökkentésével hozzájárulnak az ivóvízelosztó rendszerekben történtő mikrobiális szaporodás 
mérsékléséhez (Boe-Hansen és mtsai, 2002; Hammes és mtsai, 2010; Prest és mtsai, 2016). A 
fogyasztásra szánt ivóvizek mikrobiális közösségének összetételére ugyanakkor a biológiai 
szűrők felületéről leváló mikroorganizmusok befolyásoló hatással vannak (Pinto és mtsai, 
2012; Lautenschlager és mtsai, 2014). 
 
III.2.2 Fertőtlenítési eljárások 
 Az ivóvízhálózatokban zajló mikrobiális szaporodás csökkentése, ezáltal az ivóvizek 
biológiai stabilitása növelhető a mikroorganizmusok növekedéshez szükséges tápanyagok, 
mint például a hasznosítható szerves szén, nitrogén, foszfor stb. limitációjával (Hammes és 
mtsai, 2010). Azonban az ivóvizek biológiai stabilitásának fenntartásához ez nem minden 
esetben elegendő, így az ivóvízhálózatokban zajló mikrobiális szaporodás gátlására különböző 
fertőtlenítőszereket is alkalmazhatnak.  
 Az ivóvízkezelésben leggyakoribb fertőtlenítő eljárások közé tartozik a klór (klórgáz, 
hipoklorit), klóramin és klór-dioxid adagolása, továbbá az ózon és UV fény alkalmazása 
(Richardson és mtsai, 2007). A következőkben a leggyakrabban alkalmazott fertőtlenítő 
eljárásokat ismertetjük a nitrifikáló szervezetekre gyakorolt hatásuk szem előtt tartásával. 
 
III.2.2.1 Klór 
 A klórt az ivóvízhálózatok fertőtlenítésére már az 1900-as évektől alkalmazzák (Volk és 
mtsai, 2002), amely során általában 0,2-2,0 mg Cl2 l
-1 koncentrációban (Morató és mtsai, 2003) 
klórgázt, nátrium- vagy kalcium-hipokloritot adagolnak a vízhez. Egyes ivóvízelosztó 
rendszerekben a nitrifikáció folyamatának gátlását 2 mg Cl2 l
-1 klór koncentrációt meghaladó 
értéken is tapasztalták (Wang és mtsai, 2014). 
 A klór az egyik legerélyesebb oxidálószer, amely főként a víztestben és a biofilm 
felszíni rétegeiben lévő szervezetekre (Wang és mtsai, 2014) gyakorol erőteljes gátló hatást. A 
klórgáz vizes oldatában, illetve a hipoklorit protonálódásával hipoklóros-sav keletkezik, 




oxigéngyökök szerves anyagok, illetve az enzimek szabad szulfhidril-csoportjainak (-SH) 
oxidálásával, utóbbi az elektron-transzport folyamatok felborításával, inaktiválja a 
mikroorganizmusokat. 
Cl2(g) + H2O ↔ H
+ + Cl- + HOCl 
OCl- + H2O ↔ OH
- + HOCl 
HOCl → HCl + O 
1. ábra. A klórgáz, a hipoklóros-sav és hipoklorit vízfázisban történő reakciói. 
 
 A szabad klór káros tulajdonsága, hogy szerves anyagok jelenlétében rákkeltő 
trihalometánok és haloacetátok keletkezhetnek (Morató és mtsai, 2003). A szerves anyagok 
oxidálása révén pedig növelheti a hasznosítható szerves széntartalmat, ezáltal csökkentve az 
ivóvizek biológiai stabilitását (Hwang és mtsai, 2012). Koncentrációját, ebből kifolyólag pedig 
hatékonyságát a vizekben jelenlevő szerves anyagokkal és ammónium-ionnal való reakciója 
egyaránt csökkentheti, amely során különböző klór-aminok (mono-, di- és triklór-amin) 
képződnek. Utóbbi hatása a klór mennyiségének növelésével kivédhető, amely során a 
jelenlevő teljes mennyiségű ammónium-ion klór-aminná alakul, ez a töréspont (2. ábra). A 
törésponti klórozás folyamata megbízható, automatizálható módon vezérelhető és 
szabályozható. Az ammónium-ionok gyakorlatilag csaknem teljesen kivonhatók a vízből, és ez 
azonnali nitrogén eltávolítást jelent, így hozzájárulva a nitrifikáció folyamatának gátlásához. 
 
2. ábra. A törésponti klórozás elméleti görbéje, amikor a klór csak ammóniát oxidál. A növekvő 
mennyiségben alkalmazott klór a jelenlévő ammónim-ionnal reakcióba lépve klóramint képez. Ez a 
reakció szigorúan függ a klór és az ammónium-ion arányától. Létezik egy olyan mértékű klóradagolás 
(vagyis a Cl2:NH4
+ arány), amit túllépve már a fölös klór nincs mivel reagáljon, így annak teljes 
mennyisége szabad klórként visszamérhető. Ez a Cl2:NH4






 A klóramint az 1930-as és 1940-es évektől alkalmazzák, mint fertőtlenítőszert, amely 
az ammónia és klór reakciója során keletkező vegyület. A klórnál kevésbé erélyes oxidálószer, 
így az ivóvízkezelés során általában másodlagos fertőtlenítőszerként kerül alkalmazásra (Volk 
és mtsai, 2002). A klóramin stabilitásának és biofilmen való jó áthatoló képességének 
köszönhetően (Morató és mtsai, 2003) kiválóan alkalmazható biocid a biofilm növekedésének 
gátlására, az ott élő szervezetek elpusztítása által (Volk és mtsai, 2002). A bomlása során 
keletkező ammónium-ion ugyanakkor elősegítheti a nitrifikáció folyamatát (Hwang és mtsai, 
2012). A nitrifikációban résztvevő szervezetek inaktiválásához jelentős 2 mg Cl2 l
-1 
koncentrációban történő alkalmazása szükséges (Wolfe és Lieu, 2001; Environmental 
Protection Agency 2002). Egyes kutatások a fentiekben említettnél nagyobb 5 mg l-1 klóramin 
koncentráción is kimutatták a nitrifikáció folyamatát (Wang és mtsai, 2014). 
 
III.2.2.3 Klór-dioxid 
 A klór-dioxid a klórnál és a klóraminnál is erőteljesebb oxidálószer, amely lehetővé 
teszi a baktériumok sejtfalán történő áthatolását (Volk és mtsai, 2002). Az említett penetrációs 
képessége révén megfelelő biocid klór rezisztens szervezetek szaporodásának gátlására is 
(Gagnon és mtsai, 2005). Az ivóvízkezelésben fertőtlenítőszerként való alkalmazhatóságán túl, 
vas és mangán eltávolítására, illetve szag és íz problémák megszüntetésére egyaránt alkalmas 
(Volk és mtsai, 2002). 
 A klór-dioxid előnye, hogy a szerves anyagokkal való reakciója során keletkező 
halogénezett szerves vegyületek mennyisége jelentősen elmarad a klór esetében tapasztaltaktól 
(Volk és mtsai, 2002). További előnye a klórral szemben, hogy nem lép reakcióba az 
ammónium-ionnal (Rav-Acha 1983; Hoigné és Bader, 1994), így az ammónium-ion tartalmú 
ivóvizekben nem kell számolni az ammónium-ion okozta koncentráció csökkenéssel. A 
kevesebb biológiailag hasznosítható szerves anyag keletkezése révén a klór-dioxid továbbá 
hozzájárul az ivóvizek biológiai stabilitásának növeléséhez (Volk és mtsai, 2002). 
 Alkalmazásának hátránya, hogy bomlása során köztitermékként egészségre káros 
kloritok és klorátok keletkeznek. A klorit szintén bakteriosztatikus hatású (Volk és mtsai, 2002), 
amely többek között az ammónia-oxidáló baktériumokra 0,05-0,9 mg l-1 koncentráció értékben 





III.2.2.4 Ózon  
 Az ivóvizek elsődleges fertőtlenítése céljából, a víztechnológiai sor elején ózont is 
alkalmazhatnak. Hatását szabad gyökök keletkezésén keresztül fejti ki, amely révén hatékony 
szag-, íz-, és zavarosságbeli problémák kontrollálására (Lautenschlager és mtsai, 2014), 
valamint mikro-szennyezők oxidálására (Hammes és mtsai, 2010). Az ózon ugyanakkor növeli 
a hasznosítható szerves széntartalom mennyiségét, illetve a bomlása során nő a vizek oldott 
oxigén tartalma (Hammes és mtsai, 2010; Lautenschlager és mtsai, 2014), amely körülmények 
elősegítik a mikrobiális szaporodást. Az oldott oxigén tartalom, pedig kifejezetten kedvez a 
nitrifikáló szervezetek növekedésének. 
 
III.2.2.5 UV-kezelés 
 A baktériumok inaktiválásának egyik hatásos módja az UV fény alkalmazása (Earth 
Tech 2005). Hatását a mikroorganizmusok DNS molekulájának károsításán (timin-dimer 
képződés) keresztül fejti ki, valamint a vizes közegben keletkező peroxidok révén. Áttetsző 
vizekben (mint pl. az ivóvizek) alkalmazható, amelyekben képes gyakorlatilag abszorpció 
nélkül áthaladni, így a vízben lévő oldott és partikulált anyagra hat. Hatása azonban csak az 
expozíciós helyeken van, nem fejt ki tartós hatást, továbbá biofilmekben jelenlevő 
mikoorganizmusok inaktivalására nem alkalmas (Earth Tech 2005). 
 
 Ahhoz, hogy megértsük az ivóvízhálózatokban zajló komplex folyamatokat, valamint a 
környezeti paraméterek, illetve a különböző ivóvízkezelési technológiák hatását a mikrobiális 
közösségekre, különös tekintettel a nitrifikáció folyamatában résztvevő szervezetekre, elsőként 
meg kell, hogy ismerjük a nitrifikáció folyamatát és az abban szerepet játszó 
mikroorganizmusokat. 
 
III.3 A nitrifikáció folyamatának részletes jellemzése 
III.3.1 Nitrogén körforgalom 
 A földi élet számára a szén, hidrogén, oxigén, nitrogén, kén és a foszfor nélkülözhetetlen 
biogén elemek, amelyek az élőlényeket alkotó makromolekulák, nukleinsavak és a fehérjék fő 
építőkövei. 
 A nitrogén az egyik legnagyobb, 4x109 Tg (Galloway és mtsai, 2003) mennyiségben 




formában, nitrogén gázként (N2) az atmoszférában található. A nitrogén globális biogeokémiai 
körforgalma abiotikus, valamint biotikus utakon egyaránt történhet. Abiotikus úton a légkörben 
lejátszódó fizikai és kémiai folyamatok hatására különböző nitrogén-oxidok keletkeznek, 
amelyek a csapadékkal a talajba kerülhetnek. 
 A nitrogén biogeokémiai ciklusba biotikus módon történő belépése a kulcsfontosságú 
nitrogén fixáció folyamata révén valósul meg (3. ábra), amelyre kizárólagosan prokarióta 
szervezetek képesek. A nitrogén fixációra képes szervezetek aktivitásuk révén hozzáférhető 
nitrogénforrást biztosítanak a többi élőlény számára. A nagyrészben Bacteria domén, kisebb 
arányban pedig az Archaea domén képviselőit is magába foglaló csoport tagjai megtalálhatóak 
talajokban, édesvizekben és tengerekben egyaránt. A széles körben elterjedt nitrogénfixáló 
prokarióták előfordulhatnak szabadon élő formákban (Azotobacter sp., Azospirillum spp.), 
növényekkel asszociációban (Anabeana sp. – Azolla sp.; Bradyrhizobium japonicum - szója; 
Rhizobium spp. – borsó) (Kneip és mtsai, 2007; Madigan és mtsai, 2013), illetve különböző 
élőlények intesztinális traktusaiban (pl.: termesz – Spirochaetes [Lilburn és mtsai, 2001]; 
Azospirillum spp. – gabonafélék [Kneip és mtsai, 2007] egyaránt. 
 
3. ábra. A nitrogén körforgalom Madigan és mtsai (2013) nyomán. DNR: disszimilatorikus nitrát, 
nitrit redukció; DNRA: disszimilatorikus nitrát (nitrit) redukció ammóniává; ANR: asszimilatorikus 
nitrát redukció; R-NH2: szerves kötésben lévő ammónia. 
 
 Az ammónia formában fixált nitrogén ezt követően szerves kötésbe (aminosavak stb.) 
kerülve jut a táplálékhálózaton keresztül az élőlényekbe, amelyek salakanyagaikkal (urea, 
karbamid stb.) kiválasztják, illetve az élőlények elpusztulását követően kerül ismét a 




ammonifikáció folyamatával szabadítják fel, ezáltal újra hozzáférhetővé téve azt az élőlények 
számára. 
 A környezetben jelen lévő ammónia a pH értékétől függően, de általában ammónium-
ionként van jelen. Kisebb hányada kötődik meg agyagásványokon, humuszkolloidokon, ezáltal 
nehezen felvehetővé vagy hozzáférhetetlenné válva az élőlények számára. Az ammónia jelentős 
része azonban aerob körülmények között biológiai oxidáció, azaz a nitrifikáció folyamata során 
nitritté, valamint nitráttá oxidálódik (Madigan és mtsai, 2013) (3. ábra). A nitrifikáció során 
keletkező nitrit és nitrát könnyen kimosódik talajból, ezáltal hozzájárul a talajvizek 
szennyeződéséhez, illetve a felszíni vizek eutrofizációjához. A mikroorganizmusok, növények 
és gombák az ammónium-iont, nitritet és nitrátot egyaránt képesek felvenni, ezek közül 
azonban a nitrát felvételét részesítik előnyben. A felvett nitrát (nitrit) a nitrát-asszimiláció 
folyamata során ammóniává redukálódik, amely végül szerves anyagba történő beépítésével 
kerül újból felhasználásra (3. ábra). 
 Anaerob körülmények között a nitrit és nitrát disszimilatorikus nitrát (nitrit) redukció és 
denitrifikáció útján, különböző nitrogén-oxidokon keresztül végső soron elemi nitrogénné 
redukálódik (3. ábra), lehetővé téve a nitrogén egy részének az atmoszférába való visszajutását. 
Az elemi nitrogén anaerob körülmények között történő képződésének egy másik lehetséges 
útvonala az ammónium-ion oxidációja nitrit elektron akceptor jelenlétében, amely az anaerob 
ammónia oxidáció („anammox”) folyamata (3. ábra). Az anammox szervezetek közé jelenleg 
a Planctomycetes törzsbe tartozó “Candidatus Brocadiales” rend öt nemzetsége a “Ca. 
Brocadia”, “Ca. Kuenenia”, “Ca. Anammoxoglobus”, “Ca. Jettenia”, és “Ca. Scalindua” 
tartozik (Shehzad és mtsai, 2016). 
 Eddigi ismereteink szerint a nitrit anaerob körülmények között redukciós 
(disszimilatorikus nitrát redukció, denitrifikáció, anammox) folyamatokban (3. ábra), mint 
elektron akceptor vesz részt, míg aerob körülmények között a nitrit oxidációja történik, 
amelyben a nitrit-oxidáló baktériumok vesznek részt. Egyes bíbor kén (Thiocapsa sp.), illetve 
bíbor nem-kén (Rhodopseudomonas sp.) baktériumok egyedülálló módon anoxikus 
körülmények között képesek a nitrit oxidálására, anoxikus fotoszintetikus anyagcseréjük során 
elektron donorként használva (Schott és mtsai, 2010). 
 A nitrogén teljes körforgalma mind a talajokban, mind pedig a vizes környezetekben 







 A globális nitrogén körforgalom lényeges lépése a nitrifikáció (Nicol és Schleper, 2006), 
amelynek során az ammónia biológiai oxidációja történik nitriten keresztül nitráttá. A 
kétlépéses, aerob körülmények között lejátszódó folyamatban, filogenetikailag különálló, 
kemolito-autotróf szervezetek vesznek részt. Az autotróf nitrifikáció sebesség meghatározó 
lépése az ammónia nitritté történő oxidációja (Junier és mtsai, 2010; Pester és mtsai, 2012, 
Zhang és mtsai, 2015), amelyben Bacteria és Archaea domén tagjai egyaránt részt vesznek. Az 
ammónia oxidációja során képződő nitritet, ezt követően a nitrit-oxidáló baktériumok oxidálják 
nitráttá. Eddigi ismereteink alapján, az ammónia oxidáció folyamatával ellentétben a nitrit 
oxidációjára kizárólag a Bacteria domén tagjai képesek.  
 Tudásunk és nézeteink a kétlépéses nitrifikáció folyamatáról azonban jelentősen 
megváltoztak az úgynevezett „comammox” („complete ammonia oxidizers”) szervezetek a 
„Candidatus Nitrospira inopinata” és Nitrospira-szerű baktériumok felfedezésével, amelyek 
képesek egy sejten belül az ammónia nitrátig történő oxidálására (Daims és mtsai, 2015; van 
Kessel és mtsai, 2015; Pinto és mtsai ,2015). 
 A kemolito-autotróf szervezetek mellett egyes heterotróf baktériumok (Pseudomonas 
putida, Paracoccus denitrificans, Alcaligenes sp., Acinetobacter sp. Xanthomonas sp., 
Corynebacterium sp.) valamint gombák (Aspergillus sp.) is képesek lehetnek az ammónia és 
szerves nitrogén tartalmú vegyületek oxidálására, amely a heterotróf nitrifikáció folyamata. A 
heterotróf nitrifikáló szervezetek az ammónia, illetve a nitrogén tartalmú vegyületek 
oxidálásából nem nyernek energiát (de Boer és Kowalchuk, 2001), ezáltal a folyamat sebessége 
az autotróf nitrifikációhoz képest kisebb (Bothe és mtsai, 2000). A szerves anyagok hiánya 
miatt a heterotróf nitrifikáló szervezetek szerepe nagytisztaságú vizekben, így ivóvizekben 
(általában) nem jelentős, hacsak nem az ivóvízelosztó rendszerekben kialakult biofilmben. A 
nitrifikáció szempontjából a tekintetben lehetnek jelentős szervezetek, hogy gyors szaporodó 
képességűek, illetve képesek olyan körülmények között is megtelepedni, ahol az autotróf 
nitrifikáló szerveztek nem. 
 
III.3.2.1 Az ammónia-oxidáló mikroorganizmusok és az ammónia-oxidáció folyamata 
 Az első ammónia-oxidáló baktériumokat több mint száz évvel ezelőtt írta le 
Winogradsky (1890), míg az ammónia-oxidáló Archaeak első tenyésztésbe vont fajának a 
Nitrosopumilis maritimus-nak a leírása a 2000-es évek közepéig váratott magára (Könneke és 




növekedett, jelenleg 27 fajuk ismert (Lehtovirta-Morley és mtsai, 2014), meghaladva az eddig 
leírt ammónia-oxidáló Bacteria (15) számát. 
 
III.3.2.1.1 Az ammónia-oxidáló Bacteria és Archaea taxonómiai besorolása 
 A közelmúltig tartotta magát az a nézet, hogy az ammónia aerob körülmények között 
történő oxidációjára a Bacteria domén, Proteobacteria törzsének két, monofiletikus ágát alkotó, 
- és a -Proteobacteria osztályába tartozó baktériumok képesek. Mára már –előbb, mint 
jeleztük- tenyésztéses (Könneke és mtsai, 2005) és metagenomikai eredmények alapján is 
ismert, hogy az Archaea domén, Thaumarchaeota törzsének képviselői ugyancsak képesek az 
ammónia oxidációjára. 
 A molekuláris törzsfejlődéstani vizsgálatok alapján az ammónia-oxidáló baktériumok 
-Proteobacteria leszármazási vonalába az eddig tengerekből és sós tavakból izolált 
Nitrosococcus nemzetség egyes tagjai tartoznak (Campbell és mtsai, 2011) (4. ábra).  
 
4. ábra. Az ammónia-oxidáló Bacteria (AOB) 16S rRNS gén alapú filogenetikai törzsfája (Purkhold és 
mtsai (2000) nyomán. A faszerkeztése neighbor-joining módszerrel, az elágazások megbízhatóságának 
ellenrőzése 100 ismétléses bootstrap-teszttel történt. AOB: ammónia-oxidáló Bacteria, MOB: metán-
oxidáló Bacteria. 
 
 Míg a másik monofiletikus csoport tagjait a -Proteobacteria osztály, Nitrosospiraceae 
családjába tartozó Nitrosomonas, illetve a Nitrosospira nemzetségek alkotják (4. ábra). Ezen 
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leszármazási vonal legközelebbi rokon szervezetei a vasoxidáló Gallionella ferruginea, a 
fotoszintetizáló Rhodocyclus purpureus, továbbá a metilotróf baktériumok. A Nitrosomonas 
nemzetség magába foglalja még a ‘Nitrosococcus mobilis’ szervezetet, a Nitrosospira 
nemzetség pedig a Nitrosovibrio és a Nitrosolobus fajokat egyaránt (Head és mtsai, 1993; 
Purkhold és mtsai, 2000; Purkhold és mtsai, 2003). 
 Az ammónia oxidációjában szerepet játszó ammónia-monooxigenáz A (amoA) gén 
alapú filogenetikai vizsgálatok szintén megerősítették a Nitrosospira, Nitrosomonas marina, 
illetve a Nitrosomonas europaea-Nitrosococcus mobilis csoportok monofiletikus leszármazását 
(Purkhold és mtsai, 2000). 
 A 2000-es években Leininger és mtsai (2006) talajok metagenomikai elemzése során 
először mutatták ki az ammónia-monooxigenáz gén valószínűsíthető jelenlétét az Archaea 
domén tagjai között. Az ammónia-oxidáló Archaeakat kimutatásukat követően 16S rRNS gén 
alapú vizsgálatok alapján elsőként a Crenarchaeota törzs, mezofil Crenarchaeota csoportjába 
sorolták (Spang és mtsai, 2010; Pester és mtsai, 2011), amelyek azon belül három (Group I.1a, 
Group I.1b és Group I.1c) leszármazási vonalba tagozódtak. A tengerek és óceánok ammónia-
oxidáló Archaea szervezetei a Group I.1a csoportot („Ca. Cenarchaeum symbiosum”, 
Nitrosopumilis maritimus, „Ca. Nitrosoarchaeum limnia”, Nitrosotalea), a talajok a Group I.1b 
(„Ca. Nitrososphaera gargensis”), míg a füves puszták, boreális erdők a Group I.1c csoportokat 
alkotják (Nicol és Schleper, 2006; Brochier-Armanet és mtsai, 2012). 
 A „Ca. Cenarchaeum symbiosum” genomjának megismerése segítette elő az ammónia-
oxidáló Archaeak pontos filogenetikai helyzetének megállapítását. Az összehasonlító 
genomikai elemzések rávilágítottak, hogy az ammónia oxidációjára képes Archaeak külön 
leszármazási vonalat, az önálló Thaumarchaeota törzset alkotják (Pester és mtsai, 2011) 
(5.ábra). Az ammónia-oxidáló Archaeak külön törzsbe való tartozását a 16S rRNS, illetve az 
ammónia-monooxigenáz géneken (Pester és mtsai, 2012) kívül számos további Archaea marker 
gén jelenléte megerősíti, úgymint pl. specifikus inszerciók-deléciók egyes t-RNS szintetáz 
génekben, valamint a törzs-specifikus membrán-lipid a thaumarchaeol (Hatzenpichler 2012). 
A különböző marker gének összehasonlító genomikai elemzése a Thaumarchaeota törzs 
filogenetikai törzsfán való mélyen gyökerezését támogatják (Pester és mtsai, 2011), ez az 
ammónia-oxidáló Archaeak az Euryarchaeota és Crenarchaeota törzsektől az evolúció egy 





5. ábra. A Thaumarchaeota, Crenarchaeota, Euryarchaeota és candidatus Archaea törzsek 16S rRNS 
gén alapú filogenetikai törzsfája Stieglmeier és mtsai (2014) nyomán. A faszerkesztése maximum-
likelihood módszerrel, az elágazások megbízhatóságának ellenrőzése 1000 ismétléses bootstrap-
teszttel történt. Szürke háttér jelöli a Thaumarchaeota törzset. A javasolt törzsek és leszármazási 
vonalak idézőjelben kerültek feltüntetésre. 
 
III.3.2.1.2 Az ammónia-oxidáló mikroorganizmusok jellemzése és előfordulásuk 
 Az ammónia-oxidáló Bacteria morfológiájára jellemző a változatos alak, előfordulnak 
közöttük pálcika, spirális, vibrio, kokkoid és lobuláris formák (6.A ábra). Az ammónia-oxidáló 
Archaeak eddig leírt fajaira az ammónia-oxidáló Bacteriahoz képest, kevésbé változatos 
morfológia jellemző, főként kokkusz és pálcika alakúak (Hatzenpichler 2012) (6.B, 6.C és 6.D 
ábra). Az ammónia-oxidáló Bacteria és Archaeak egyes tagjai flagellummal történő mozgásra 
képesek (Koops és mtsai, 2006; Mosier és mtsai, 2012). A két ammónia-oxidáló 
mikroorganizmus csoport sejtméretben is eltéréséket mutat. Az ammónia-oxidáló Archaeak 
mérete 1 m alatti tartományba (Lehtovirta-Morley és mtsai, 2016), míg az ammónia-oxidáló 




 A két ammónia-oxidáló mikroorganizmus csoport tagjait változatos környezetekből 
mutatták ki, úgymint talajok, vizes környezetek, üledékek, illetve szennyvizek (Arp és mtsai, 
2007; Mosier és mtsai, 2012). Megtalálhatóak különleges élőhelyeken is, mint például alkalikus 
talajok, homokkő, vagy éppen tengeri szivacsokkal asszociációban (Bothe és mtsai, 2000; 
Mosier és mtsai, 2012).  
 
6. ábra. (A): Nitrosomonas sp. (Koops és mtsai, 2006); (B): „Ca Nitrosoarcheum koraensis” MY1 
törzs elektronmikroszkópos felvétele; (C és D ábra): „Ca Nitrosoarcheum koraensis” MY1 törzs 
ultravékony metszetéről készült transzmissziós elektronmikroszkópos felvétele (Jung és mtsai, 2011). 
Az ábrákon szereplő jelölések a következőek: a: karboxiszóma, b: intracitoplazmatikus membrán, c: 
elektronszóró terület és d: elektrongazdag terület. 
 
 Az ammónia-oxidáló Archaeak jelenlétét az ammónia-oxidáló Bacteriatól eltérően 
hőforrásokból, mélytengeri füstölgőkből (Mosier és mtsai, 2012), illetve termál karszt 
barlangban (Anda és mtsai, 2015) is kimutatták. Az élőhelyek sokfélesége alapján kitűnik ezen 
mikroorganizmusok széles körben való elterjedtsége, továbbá gyakori együttes előfordulásuk 
eltérő fizikai, kémiai paraméterekkel jellemezhető környezetekben (French és mtsai, 2012). 
 
III.3.2.1.3 Az ammónia-oxidáló mikroorganizmusok anyagcsere tulajdonságai 
 Az ammónia-oxidáló mikroorganizmusok aerob, kemolito-autotróf, lassú növekedésű 
szervezetek, amelyek energiaszükségletüket az ammónia oxidációjának folyamatából fedezik 
(Geets és mtsai, 2006; Stahl és de la Torre, 2012).  
 Szénforrásként az ammónia-oxidáló Bacteria a Calvin cikluson keresztül CO2-t (Arp és 
mtsai, 2007), az ammónia-oxidáló Archaeak pedig a 3-hidroxipropionát-4-hidroxibutirát 
módosított útvonalán HCO3
- -t fixálnak (Lehtovirta-Morley és mtsai, 2014). Számos autotróf 
szervezet esetében ismert, hogy szervetlen szén igényüket képesek szerves anyagok 
hasznosításából egyaránt fedezni, azaz úgynevezett mixotróf növekedést valósítanak meg. Az 
ammónia-oxidáló Bacteria és Archaeak egyes tagjai szintén képesek lehetnek szénforrásként 




ΔG0′ = -120 kJ mol-1  
ΔG0′ = -114 kJ mol-1  
 Az ammónia-oxidáló Bacteria és Archaeak ammónia oxidációjának kulcsenzime az 
ammónia-monooxigenáz (AMO), amely enzimek struktúrájuk és katalitikus mechanizmusuk 
alapján hasonlóságot mutatnak (Offre és mtsai, 2009; Gubry-Rangin és mtsai, 2010).  
 Az ammónia oxidációjának tekintetében a két csoport ugyan megegyezik az ammónia-
monooxigenáz enzimek jelenlétében, azonban ezt követően az energiaszerző elektrontranszport 
lánc felépítésében eltérnek. 
 
III.3.2.1.3.1 Az ammónia-oxidáló Bacteria ammónia oxidációs folyamatának biokémiája 
 Az ammónia-oxidáló Bacteria esetében az ammónia, nitritté történő oxidációja 
kétlépéses folyamat, amelynek első és sebesség meghatározó lépése az ammónia hidroxil-
aminná történő oxidációja (7. ábra). A folyamat a sejtekben található kiterjedt 
intracitoplazmatikus membrán rendszerhez kötötten megy végbe, amelyet a membrán kötött, 
réz-tartalmú metalloprotein az ammónia-monooxigenáz (AMO) enzim katalizál (8. ábra). A 
baktérium sejtekben konstitutívan termelődő és működő (Geets és mtsai, 2006) ammónia-
monooxigenáz (AMO) három, AmoA (27-30 kDa), AmoB (38-43 kDa) és AmoC (31 kDa) 
alegységekből felépülő enzim (Norton és mtsai, 2002). Az ammónia oxidáció katalitikus helyét 
az AmoA alegység tartalmazza, amely az AmoB alegységgel együttesen az enzim strukturális 
részét alkotják, míg az AmoC alegység dajkafehérje (chaperon) tulajdonsággal rendelkezik 
















7. ábra. Az ammónia oxidációjának egyenlete, a folyamatot katalizáló enzimeket a nyilakon tüntettük 
fel, AMO: ammónia-monooxigenáz, HAO: hidroxil-amin-dehidrogenáz. 
 
 Az ammónia-monooxigenáz enzimet kódoló amoC, amoA és amoB gének, az amoCAB 
operonban helyezkednek el (Klotz és mtsai, 1997). Az amoCAB operon a -Proteobacteria 
osztályba tartozó ammónia-oxidáló Bacteria genomjában több, közel azonos bázissorrendű 
kópiában található meg (Norton és mtsai, 2002), amelyek transzkripciója során amoCAB, 
amoAB és amoC mRNS-ek egyaránt képződnek (Arp és mtsai, 2002). 
 Az ammónia oxidációjának második lépése a keletkezett hidroxil-amin nitritté történő 




membránhoz horgonyzott hidroxil-amin-dehidrogenáz (más néven: 
hidroxil-amin-oxidoreduktáz) (HAO) enzim katalizál (Bothe és mtsai, 2000) (8. ábra). A 
hidroxil-amin nitritté történő oxidációja a köztitermékként keletkező nitroxil molekulán 
keresztül megy végbe (Bothe és mtsai, 2000). 
 A HAO enzim egy egyenként 64 kDa tömegű homotrimerből épül fel, amely alegységeit 
nyolc darab c-típusú hem vegyület alkotja (Arp és mtsai, 2002). 
 
8. ábra. Az ammónia oxidációjának folyamata Nitrosomonas europaea sejtekben Stahl és de la Torre 
(2012) nyomán. Az ábrán a réz-tartalmú AMO és HAO enzimeket kékkel, a kinon-poolt (Q) lilával, a 
vas-kén protein típusú citokrómokat (cyt) pedig sárgával jelöltük. A vörös nyilak az elektron áramlás 
irányát jelzik. AMO: ammónia-monooxigenáz; HAO: hidroxil-amin-dehidrogenáz. 
 
 A két enzim az AMO és a HAO működésük révén egymással kapcsolatban vannak, 
kölcsönös függésben állnak. Az AMO enzim ugyanis elektronokat szolgáltat a HAO enzim 
számára a hidroxil-amin oxidációjához, ez utóbbi folyamat során keletkező négy elektron közül 
kettő, egy újabb ammónia oxidációjában vesz részt (8. ábra). A hidroxil-aminról felszabaduló 
elektronok a HAO enzim, illetve a citokróm-c554 és citrokórm-cM552 proteinek alkotta hidroxil-
amin-ubikinon redukciós modulon keresztül jutnak a kinon-poolra (Daims és mtsai, 2015), ezt 
követően pedig az AMO enzimre (8. ábra). Végső soron az ammónia oxidációja során két 
elektron éri el az elektrontranszport lánc végoxidázát (citokróm-aa3) (Arp és mtsai, 2002), 
amely lehetővé teszi az energiatermelést, azaz az ATP molekulák szintézisét. 
 
III.3.2.1.3.2 Az ammónia-oxidáló Archaeak ammónia oxidációs folyamatának biokémiája 
 Az ammónia-oxidáló Archaeak légzési elektrontranszport láncában az ammónia-




jelen (Walker és mtsai, 2010). A Nitrosopumilis maritimus légzési láncában számos réz-
tartalmú fehérje mutatható ki (9. ábra), amelyek jelenléte egy, az ammónia-oxidáló Bacteriatól 
eltérő, alternatív elektron transzfer mechanizmusra utal (Walker és mtsai, 2010). Walker és 
mtsai (2010) két alternatív mechanizmust feltételeztek az ammónia-oxidáló Archaeak 
elektrontranszport láncát illetően. Az első hipotézis alapján az ammónia oxidációja során 
keletkező köztitermék, hasonlóan az ammónia-oxidáló Bacteriahoz a hidroxil-amin, amely egy 
egyedülálló, eddig nem ismert mechanizmus révén oxidálódik nitritté. 
 
9. ábra. Az ammónia oxidációjának folyamata Nitrosopumilus maritimus sejtekben Walker és mtsai 
(2010) valamint Stahl és de la Torre (2012) nyomán. Az ábrán a réz-tartalmú fehérjéket kékkel, a 
kinon-poolt (Q) lilával jelöltük, a vörös nyilak az elektron áramlás irányát jelzik. AMO: ammónia-
monooxigenáz; CuHAO: hidroxil-amin-dehidrogenáz; NXOR: nitroxil-oxidoreduktáz; CuNIR: 
nitrit-reduktáz; pcy: plasztocianin-szerű molekula. Az 1., 2. és 3. számok az ammónia oxidáció 
folyamatának alternatív útvonalait jelölik. Az 1.és 2. útvonalon az ammónia oxidációja során 
hidroxil-amin, a 3. útvonalon pedig nitroxil keletkezik köztitermékeként. 
 
 A Walker és mtsai (2010) által felvetett második hipotézis egy, a fentitől eltérő útvonalat 
feltételez, amely során köztitermékként nem hidroxil-amin, hanem a szintén reaktív nitroxil 
(HNO) keletkezik. A nitroxil vegyület, az ammónia molekulába két oxigén atom beépülése 
során keletkező nitroxil dimer (HNOHNO) spontán bomlásával képződhet, amely reakcióban 
az Archaeak AMO enzime dioxigenázként vehet részt (Walker és mtsai, 2010). A feltételezett 
köztitermék ezt követően egy további enzim, a nitroxil-oxidoreduktáz (NXOR) révén 
oxidálódhat nitritté (Walker és mtsai 2010). Az utóbbi nitroxil-oxidoreduktáz enzim jelenlétét 
támogatja, hogy a jelenleg ismert ammónia-oxidáló Archaeak légzési láncában kimutatható egy 
plasztocianin-szerű protein (9. ábra), amely feltehetően az ammónia oxidációja során képződő 
ismeretlen köztitermékről (1. hipotézis: hidroxil-amin vagy 2. hipotézis: nitroxil) származó 




 Egyes feltételezések szerint az Archaeak ammónia oxidációja során köztitermékként 
nitrogén-monoxid is képződhet, amelynek egyes feltételezések szerint szerepe lehet az 
elektronok ammónia-monooxigenáz felé irányuló transzferében (9. ábra) (Stahl és de la Torre 
2012). 
 
III.3.2.1.3.3 Az ammónia-oxidáló mikroorganizmusok által hasznosítható egyéb 
energiaforrások 
 Egyes ammónia-oxidáló Bacteria és Archaeak oxigén limitált környezetben ammónia, 
hidrogén, továbbá szerves vegyületek, mint elektron donorok jelenlétében (Schmidt és mtsai, 
2002) képesek a nitritet alternatív elektron akceptorként hasznosítani (Arp és mtsai, 2002; Jung 
és mtsai, 2011; Mosier és mtsai, 2012).  
 Egyes ammónia-oxidáló Bacteria (Nitrosospira, Nitrosolobus, Nitrosomonas 
nemzetségek egyes tagjai) és Archaeak (Nitrososphaera viennensis és „Ca. Cenarchaeum 
symbiosum”) kis ammónium-ion, de jelentős urea koncentrációjú környezetekben ureolitikus 
aktivitásuk révén képesek az urea, mint alternatív energiaforrás hasznosítására (Pommerening-
Röser és Koops, 2005; Tourna és mtsai, 2011). 
 
III.3.2.2 A nitrit-oxidáló Bacteria és a nitrit-oxidáció folyamata 
 Az ammónia-oxidáló mikroorganizmusokkal ellentétben a nitrit-oxidáló baktréiumok 
méltatlanul kevésbé állnak a figyelem központjában, annak ellenére, hogy a tengerekben és a 
talajokban a nitrát fő forrását a nitrit oxidáció folyamata biztosítja (Sorokin és mtsai, 2012; 
Pester és mtsai, 2014). Az ammónia-oxidáló Bacteriahoz hasonlón az első nitrit-oxidáló 
Bacteria leírása szintén Winogradsky (1892) nevéhez fűződik. A nitrit-oxidáló Bacteria nehezen 
tenyésztésbe vonható szervezetek, azonban számuk egyre gyarapszik, jelenleg 8 leírt és 5 
candidatus fajuk ismert. 
III.3.2.2.1 A nitrit-oxidáló Bacteria taxonómiai besorolása 
 Törzsfejlődéstani helyzetüket illetően a nitrit-oxidáló baktériumok polifiletikus 
csoportot alkotnak, amelyek tagjai a Bacteria domén három, a Proteobacteria, Nitrospirae és a 
Chloroflexi törzsébe tartoznak. A nitrit-oxidáló baktériumok képviselői a Proteobacteria 
törzsön belül annak további négy osztályában, a Nitrobacter nemzetség az a Nitrotoga a  




 A nitrit-oxidáló baktériumok legdiverzebb csoportját a Nitrospira nemzetség alkotja, 
amelyek tagjai a Bacteria domén egy különálló, mélyen leágazó ágát (Lebedeva és mtsai, 2005) 
a Nitrospirae törzset alkotják. A jelenlegi tudásunk alapján a 16S rRNS gén alapon 
monofiletikus Nitrospira-k, legkevesebb hat leszármazási vonalba tartoznak (Pester és mtsai, 
2014) (10. ábra), amelyek rendre a következőek: „Ca. N. defluvii” az I., a N. moscoviensis a 
II., Nitrospira marina és a Nitrospira Ecomares 2.1 törzse a IV., „Ca. Nitrospira bockiana” az 
V., míg a Nitrospira calida a VI. leszármazási vonalat alkotja, a III. leszármazási vonalhoz 
tenyésztésbe nem vont szervezetek tartoznak (Pester és mtsai, 2014). 
 
10. ábra. A Nitrospira nemzetség tenyésztésbe vont és nem tenyészthető tagjainak 16S rRNS gén alapú 
filogenetikai törzsfája Daims és mtsai (2015) nyomán. A faszerkeztése maximum-likelihood 
módszerrel, az elágazások megbízhatóságának ellenrőzése 1000 ismétléses bootstrap-teszttel történt. 
A Nitrospira nemzetség tenyésztésbe vont és candidatus tagjait kékkel, a comammox szervezeteket 
pedig zölddel jelöltük. 
 
 A nitrit oxidációjában résztvevő nitrit-oxidoreduktáz (nxrB) gén filogenetikai vizsgálata 
alapján azonban a 16S rRNS gén alapú vizsgálatoktól eltérően a Nitrospira II. leszármazási 
vonala parafiletikus leszármazást mutat (Pester és mtsai, 2014). Pester és mtsai (2014) a 
Nitrospira-k leszármazási vonalainak vizsgálata során megállapították, a fent említett 





 A nitrit-oxidáló baktériumok közül a Chloroflexi törzs mélyen gyökerező 
Thermomicrobia osztályába tartozik a nemrégiben felfedezett Nitrolancetus hollandicus, amely 
a termofil, heterotróf Sphaerobacter thermophilus és a Thermomicrobium roseum 
szervezetekkel mutat közelebbi filogenetikai rokonságot (Sorokin és mtsai, 2012). A nitrit-
oxidoreduktáz enzim génje alapján a filogenetikailag távol álló Nitrolancetus hollandicus, 
valamint a Nitrobacter és Nitrococcus nemzetségek között evolúciós kapcsolat fedezhető fel 
(Sorokin és mtsai, 2012). Az utóbbi két nemzetség ugyanakkor az intracitoplazmatikus 
membrán rendszerük alapján, fototróf és metilotróf szervezetekkel mutat közelebbi rokonságot. 
Ez a filogenetikai kapcsolat a nitrit-oxidáció folyamatának a fototrófiából történő evolúcióját 
sejteti (Teske és mtsai, 1994; Sorokin és mtsai, 2012). 
 A nitrit-oxidáló baktériumok legdiverzebb csoportja a nitrospirák az anammox 
szervezetekkel mutatnak közelebbi rokonságot (Lücker és mtsai, 2010). Az anaerob, nitrit-
dependes metanotróf „Ca. Methylomirabilis oxyfera” szervezetben továbbá kimutatható egy 
nitrit-oxidoreduktáz-szerű enzimet kódoló gén jelenléte (Sorokin és mtsai, 2012). A 
filogenetikailag diverz és távol álló nitrit-oxidáló baktériumokban, valamint a nem nitrit-
oxidáló szervezetekben jelenlevő nitrit-oxidoreduktáz enzim nagymértékű hasonlósága, annak 
funkcionális diverzifikációjára, esetleg a nitrit-oxidoreduktáz gén laterális géntranszferére 
utalhat (Lücker és mtsai, 2010; Sorokin és mtsai, 2012; Pester és mtsai, 2014).  
 
III.3.2.2.2 A nitrit-oxidáló Bacteria jellemzése és előfordulásuk  
 A nitrit-oxidáló baktériumok morfológiájára jellemző a változatos alak, előfordulnak 
közöttük pálcika, spirális, vibrio formák (11. ábra). Méretük tekintetében 1-2 m-es 
nagyságrendbe esnek, míg a Nitrolancetus hollandicus a nitrit-oxidáló baktériumok között 
viszonylag nagy 1-1,2 x 2-4 m sejtmérettel rendelkezik (Sorokin és mtsai, 2012). Egyes tagjaik 
flagellumokkal történő mozgásra képesek (Spieck és mtsai, 2006). 
 A nitrit-oxidáló baktériumok képviselőit változatos környezetekben, talajokban, 
üledékekben, tengerekben, szivacsokkal asszociációban, geotermikus hőforrásokban, 
ivóvizekben és szennyvizekben egyaránt kimutatták (Ehrich és mtsai, 1995; Daims és mtsai, 
2001; Regan és mtsai, 2003; Lücker és mtsai, 2010; Lebedeva és mtsai, 2011; Pester és mtsai, 




ΔG0′ = -74,1 kJ mol-1 
 
11. ábra. (A): Nitrospira moscoviensis (Ehrich és mtsai, 1995), (B) és (C): Nitrolancetus hollandicus 
(Sorokin és mtsai, 2012) transzmissziós elektronmikroszkópos felvétele. N: nukleoid; CW-EL: külső 
sejtfal; CW-PG: peptidoglikán réteg; CM: citoplazma membrán. 
 
Eddigi ismereteink alapján a nitrit-oxidáló baktériumok közül a Nitrospira nemzetség II. 
leszármazási vonalához tartozó szervezetek a legszélesebb körben elterjedtek, amelyek 
természetes és mesterséges környezetekben (Daims és mtsai, 2001, Daims és mtsai, 2015) 
egyaránt megtalálhatóak. A nitrit-oxidáló baktériumok Nitrococcus nemzetségének tagjait 
eddig kizárólag tengerekből mutatták ki. 
 
III.3.2.2.3 A nitrit-oxidáló Bacteria anyagcsere tulajdonságai 
 A nitrit-oxidáló baktériumok az ammónia-oxidáló mikroorganizmusokhoz hasonlóan 
aerob, kemolito-autotróf lassú növekedésű szervezetek. Szénforrásként a nitrit-oxidáló 
baktériumok a Calvin cikluson keresztül CO2-t fixálnak, egyes tagjaik (Nitrobacter sp.) képesek 
lehetnek szénforrásként szerves anyagok (acetát, piruvát, formiát) hasznosítására, ezáltal 
mixotróf növekedésre. 
 A nitrit-oxidáló baktériumok energianyerése a nitrit oxidációjából származik (12. ábra), 




12. ábra. A nitrit oxidációjának egyenlete, a folyamatot katalizáló enzimet a nyílon tüntettük fel. NXR: 
nitrit-oxidoreduktáz. 
 
 A citoplazma membránhoz, illetve az intracitoplazmatikus membránhoz (Nitrococcus, 
Nitrolancetus és Nitrobacter) asszociált nitrit-oxidoreduktáz enzimnek két filogenteikailag 
különálló típusa ismert a citoplazmatikus és a periplazmatikus, amelyek szubsztrát kötőhelyük 
orientáltságában mutatnak különbséget. A Nitrococcus, Nitrolancetus és Nitrobacter 
nemzetségekre jellemző citoplazmatikus típusú nitrit-oxidoreduktáz enzim katalitikus helye a 
citoplazma irányába (Lücker és mtsai, 2010; Sorokin és mtsai, 2012; Pester és mtsai, 2014), 
míg a Nitrospina és Nitrospira nemzetségekre jellemző periplazmatikus típusúé a periplazma 





felé orientált (Lücker és mtsai, 2010; Pester és mtsai, 2014). A periplazmatikus típusú nitrit-
oxidoreduktáz enzimmel történő nitrit oxidáció energetikailag kedvezőbb, a jelentősebb proton-
mozgató erő generálása révén, valamint azáltal, hogy nem történik nitrit/nitrát transzport a 
citoplazma membránon keresztül (Lücker és mtsai, 2010, Sorokin és mtsai, 2012). 
 Mindkét típusú nitrit-oxidoreduktáz enzim három, az NxrA (115-130 kDa), NxrB 
(58-65 kDa) és NxrC alegységekből épül fel (Spieck és mtsai, 1997; Pester és mtsai, 2014). Az 
NxrA alegységen található az enzim katalitikus helye, míg az NxrB és NxrC alegységek a nitrit 
oxidációja során felszabaduló elektronok továbbításában játszanak szerepet (Pester és mtsai, 
2014). Az NxrC alegységnek a holoenzim membránhoz való horgonyzásában is szerepe van 
(Pester és mtsai, 2014). 
 A nitrit oxidációja során felszabaduló elektronok közül kettő, egy rövid 
transzportláncon keresztül éri el a végoxidázt, amely a Nitrobacter nemzetség tagjai esetében 
citokróm-aa3 (13. ábra), míg a Nitrospira nemzetség tagjainál feltehetően citokróm-bd típusú. 
A viszonylag rövid elektrontranszport lánc a nitrit oxidációjából kis energia felszabadulást tesz 
lehetővé (12. és 13. ábra), amely hozzájárul ezen szervezetek lassú növekedéséhez. 
 
13. ábra. A Nitrobacter sp. elektrontranszport láncának sematikus felépítése Costa és mtsai (2006) 
nyomán. 
 
 A Nitrospira nemzetségbe tartozó „Ca. Nitrospira inopinata”, „Ca. Nitrosipra nitrosa”, 
„Ca. Nitrospira nitrificans” továbbá egy tenyésztésbe nem vonható Nitrospira-szerű szervezet 
egyaránt képesek a nitrit mellett, az ammónia oxidációjából is energiát nyerni, ezáltal egy sejten 
belül megvalósítani a nitrifikáció teljes folyamatát (Daims és mtsai, 2015; van Kessel és mtsai, 
2015; Pinto és mtsai, 2015). Az ammónia teljes, nitrátig történő oxidációjára az úgynevezett 
comammox („complete ammonia oxidizers”) szervezetek képesek, amely folyamat a két lépéses 




lehetővé (14. ábra). A szigorú értelemben vett nitrit-oxidáló baktériumoktól eltérően, a „Ca. 
Nitrospira inopinata” növekedéséhez a nitriten kívül ammóniát is igényel (Daims és mtsai, 
2015).  
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14. ábra. Az ammónia egy sejten belüli nitráttá történő oxidációjának egyenlet. 
 
 A metagenomikai elemzések rávilágítottak, hogy a comammox szervezetek a nitrit 
oxidációjában résztvevő nitrit-oxidoreduktáz (nxrA, nxrB) géneken túlmenően, az ammónia 
oxidációjában szerepet játszó ammónia-monooxigenáz (amoA, amoB és amoC) és hidroxil-
amin-dehidrogenáz (hao) génekkel egyaránt rendelkeznek (Daims és mtsai, 2015; van Kessel 
és mtsai, 2015; Pinto és mtsai, 2015). Az ammónia oxidáció folyamatához kapcsolható gének 
azonban eltérnek a kanonikus ammónia-oxidáló mikroorganizmusokban jelenlevőktől.  
 
III.3.2.2.4 A nitrit-oxidáló Bacteria által hasznosítható egyéb energiaforrások 
 A nitrit-oxidáló Bacteria egyik legdiverzebb csoportja a széles anyagcsere spektrummal 
rendelkező Nitrospira nemzetség. A Nitrospira továbbá a Nitrobacter nemzetségek tagjai 
anoxikus körülmények között nitrát, mint elektron akceptor jelenlétében a hidrogén 
oxidációjából is képesek energiát nyerni (Ehrich és mtsai, 1995; Koch és mtsai, 2014). A 
nemzetség egyes tagjai szén- és energiaforrásként egyszerű szerves anyagokat (piruvát, formiát, 
glicerol) hasznosíthatnak (Koch és mtsai, 2015). A nitrit-oxidáló baktériumok közül a formiát, 
mint alternatív elektron donor hasznosítására főként a Nitrospira nemzetség tagjai, illetve a 
Nitrolancetus hollandicus szervezet képes (Sorokin és mtsai, 2012). 
 Megemlítendő, hogy a Nitrospira nemzetség egyes tagjai ureolitikus (Koch és mtsai, 
2015) és cianáz (Palatinszky és mtsai, 2015) aktivitással is rendelkeznek, amely révén 
hozzájárulnak az ammónia szerves kötésből történő felszabadításához. 
 
III.3.2.3 Az ammónia-oxidáló mikroorganizmusok és a nitrit-oxidáló baktériumok közötti 
kapcsolat 
 A két lépéses nitrifikáció folyamatában résztvevő ammónia-oxidáló 
mikroorganizmusok és nitrit-oxidáló baktériumok között mutualisztikus kapcsolat áll fenn 
(Gruber-Dorninger és mtsai, 2015; Koch és mtsai, 2015). A nitrit-oxidáló baktériumok 
növekedése és aktivitása ugyanis az ammónia oxidáció során keletkező nitrit mennyiségével áll 




közvetlen kapcsolatban (Koch és mtsai, 2015). A nitrifikáló szervezetek közötti kapcsolatot 
tovább erősíti, hogy a nitrit-oxidáló baktériumok aktivitásuk révén hozzájárulnak az ammónia-
oxidáló szervezetekre toxikus nitrit detoxifikálásához. 
 Ezt a mutualisztikus kapcsolatot árnyalják az ureolitikus, illetve cianáz aktivitással 
rendelkező Nitrospira nemzetség tagjai, illetve az említett nemzetségbe tartozó comammox 
szervezetek. Különböző vízi környezetekben, mint például a szennyvizek, illetve 
mezőgazdasági talajokban előfordulhat, hogy az ammónium-ion főként szerves kötésben urea 
(Koch és mtsai, 2015), illetve cianát formájában van jelen, ez utóbbi az urea izomerizációja 
révén is képződhet (Palatinszky és mtsai, 2015). A kis ammónium-ion koncentrációjú 
környezetekben az ureolitikus, illetve cianáz aktivitással rendelkező Nitrospira baktériumok 
hozzájárulhatnak az ammónia koncentráció növekedéséhez, így elősegítve az ammónia-oxidáló 
mikroorganizmusok aktivitását. Végső soron a Nitrospira szervezetek indirekt módon nyernek 
energiát az urea, illetve cianát felhasználásával, amely révén kis ammónium-ion koncentrációjú 
környezetekben egyfajta kölcsönösség alakul ki a két nitrifikáló csoport között. 
 Az ureáz aktivitással nem rendelkező ammónia-oxidáló mikroorganizmusok vélhetően 
főként a nagy ammónia (NH3) tartalmú környezetekben fordulhatnak elő, mint például 
eutrofizálódott tavak, illetve neutrális vagy alkalikus talajok (Koch és mtsai, 2015). 
 
III.3.3 Környezeti paraméterek hatása a nitrifikáció folyamatára 
 A mikroorganizmusok elterjedésére és aktivitására jelentős befolyásoló hatása van az 
elérhető tápanyagforrásoknak (szén, nitrogén, makro- és mikroelemek, oxigén és egyéb 
elektron akceptorok, illetve elektron donorok) és a környezeti változóknak (pH, hőmérséklet 
stb.) egyaránt. Előzőekben láthattuk, hogy a nitrifikációban résztvevő, filogenetikailag 
különálló szervezetek a földi ökoszisztémában globálisan elterjedtek. Így felmerül a kérdés, 
hogy a filogenetikailag szerteágazó nitrifikáló, közöttük a funkcionális redundanciával 
rendelkező ammónia-oxidáló mikroorganizmusok, közösségeinek összetételét hogyan 
befolyásolják a különböző környezeti változók.  
 A továbbiakban szemügyre vesszük a nitrifikáció folyamatában szerepet játszó 






III.3.3.1 Az elérhető szubsztrátok (ammónia és nitrit) hatása a nitrifikáló szervezetekre 
III.3.3.1.1 Az ammónia koncentráció hatása az ammónia-oxidáló mikroorganizmusokra 
 Az ammónia-oxidáló mikroorganizmusok növekedésének és diverzitásának az egyik 
legmeghatározóbb tényezője a környezetben jelenlevő ammónia koncentrációja (Martens-
Habbena és mtsai, 2009; Hatzenpichler 2012), amelynek oxidációja a nitrifikáció folyamatának 
sebesség meghatározó lépése (Junier és mtsai, 2010). 
 Az ammónia-oxidáló Bacteria különböző környezetekben való előfordulását ökológiai 
szempontból megközelítve a Nitrosomonas europaea, N. eutropha r-stratégistáknak 
tekintehetőek (Bollmann és mtsai, 2002; French és mtsai, 2012), amelyek viszonylag gyorsan 
szaporodnak és nagy szubsztrát koncentrációjú környezetekben fordulnak elő, mint például a 
szennyvizek. Az r-startégista ammónia-oxidáló Bacteriara az ammónium-ion általában nincs 
gátló hatással. Növekedésüket 50-1000 mM koncentráció értékeken is kimutatták 
(Hatzenpichler 2012; Zhang és mtsai, 2015). A K-stratégista ammónia-oxidáló Bacteria, főként 
oligotróf környezetekben előforduló, kis szubsztrát koncentrációhoz adaptálódott, lassú 
növekedésű Nitrosomonas oligotropha és a Nitrosospira leszármazási vonalakhoz tartozó 
szervezetek (Bollmann és mtsai, 2002). A K-stratégista ammónia-oxidáló Bacteriara az r-
startégista szervezetekkel ellentétben az ammónium-ion 20 mM feletti koncentrációban gátló 
hatást fejt ki, a Nitrosomonas oligotropha esetében ez a gátló koncentráció érték 21,4 mM 
(Hatzenpichler 2012).  
 A K-statrégista ammónia-oxidáló Bacteriara gátló hatású ammónium-ion koncentráció 
értéktartománya megegyezik számos ammónia-oxidáló Archaea (Nitrosopumilus maritimus, 
Nitrososphaera viennensis, „Ca. Nitrosoarchaeum koreensis” és „Ca. Nitrosotenuis cloacae”) 
esetében meghatározott értékkel (Könneke és mtsai, 2005; Tourna és mtsai, 2011; Jung és 
mtsai, 2011; French és mtsai, 2012; Li és mtsai, 2016a). Martens-Habbena és mtsai (2009) 
Nitrosopumilus-szerű szervezetekkel végzett vizsgálataik során a nitrifikáció folyamatának 
gátlását 10-20 mM értéket meghaladó ammónium-ion koncentráción tapasztalták. Továbbá 
megállapították, hogy a nitrifikáló Archaeak aktivitása 2 mM ammónia koncentráció értéket 
meghaladó körülmények között csökken (Martens-Habbena és mtsai, 2009). 
 French és mtsai (2012) növekvő ammónium-ion koncentráció (1, 2 és 5 mM) hatását 
vizsgálták neutrális pH érték tartományban ammónia-oxidáló Archaea és ammónia-oxidáló 
Bacteria tenyészeteken. Eredményeik szintén megerősítették az ammónia-oxidáló Archaeak 




ammónia-oxidáló Bacteria aktivitásában és növekedésében azonban nem tapasztaltak 
csökkenést a vizsgált koncentráció értékeken. 
 A jelenleg ismert ammónia-oxidáló Archaeak közül a Nitrosotalea devanaterra 
(Lehtovirta-Morley és mtsai, 2011) és a Nitrosocosmicus franklandus (Lehtovirta-Morley és 
mtsai, 2016) aktivitása, a fentiekben bemutatottaktól eltérően 50 mM, illetve 100 mM ammónia 
koncentráció felett mutatott csökkenést.  
 Tiszta tenyészeteken, valamint kevert dúsító kultúrákban végzett vizsgálatok 
rávilágítottak, hogy az ammónia-oxidáló Archaeak szubsztrát affinitása meghaladja az 
ammónia-oxidáló Bacteriaét (Könneke és mtsai, 2005; Prosser és Nicol, 2012; Stahl és de la 
Torre, 2012). Az ammónia-oxidáló Archaeak nagyobb szubsztrát affinitásához feltehetően 
többek között hozzájárulhat azok kis sejtmérete (Prosser és Nicol, 2012), ezáltal kedvezőbb 
felület és térfogat arányuk. A kis ammónium-ion koncentrációjú környezetekben (mint például 
az ivóvizek), így az ammónia-oxidáló Archaeak kompetíciós előnnyel rendelkezhetnek az 
ammónia-oxidáló Bacteriaval szemben, amelyek növekedésükhöz nagyobb ammónia 
koncentrációt igényelnek (Stahl és de la Torre, 2012). French és mtsai (2012) valószínűsítik, 
hogy az ammónia-oxidáló Bacterianak 10 M ammónium-ion koncentrációt meghaladó 
környezetekben lehet kompetíciós előnyük az ammónia-oxidáló Archaeakkal szemben. 
 
III.3.3.1.2 A nitrit koncentráció hatása a nitrit-oxidáló baktériumokra 
 Az ammónia oxidációja során keletkező nitrit a nitrit-oxidáló baktériumok számára 
szolgál szubsztrátként. A nitrit koncentráció értéke szelekciós hatással bír a nitrit-oxidáló 
baktériumok közösségösszetételére. A környezetben a nitrit akkumulációja ritkán figyelhető 
meg (Nowka és mtsai, 2015), általában kis, illetve kimutathatóság határa alatti koncentrációban 
van jelen. A kis szubsztrát (nitrit és oxigén) koncentrációval jellemezhető környezetekben 
főként a nagy szubsztárt affinitással rendelkező K-startégista Nitrospira spp. és Nitrospina spp. 
továbbá a „Ca. Nitrotoga arctica” szervezetek fordulnak elő (Nogueira és mtsai, 2002; Maixner 
és mtsai, 2006; Alawi és mtsai, 2007; Blackburne és mtsai, 2007; Nowka és mtsai, 2015). A 
Nitrospira nemzetség különböző leszármazási vonalai esetében további ökológiai 
differenciálódás figyelhető meg. Az I. leszármazási vonal tagjai („Ca. Nitrospira defluvii”) 
ugyanis hasonlóságot mutatnak az r-stratégista szervezetekkel a tekintetben, hogy a 
növekedésük számára optimális nitrit koncentráción kompeticíós előnnyel bírnak a II. 
leszármazási vonal (Nitrospira moscoviensis) tagjaival szemben (Maixner és mtsai, 2006; 




ökoszisztémákban, számos környezeti változó hatására előfordulhat a nitrit koncentrációjának 
emelkedése (Philips és mtsai, 2002), amely a kis szubsztrát affintiású r-stratégista Nitrobacter, 
Nitrococcus illetve a Nitrolancetus nemzetségek (Kim és Kim, 2006; Blackburne és mtsai, 
2007; Sorokin és mtsai, 2012) szaporodásának kedvezhet. Megemlítendő, hogy a K-stratégista 
„Ca. Nitrospira defluvii” a nitrit koncentráció átmeneti emelkedés esetén képes kompetálni az 
r-stratégista Nitrobacter szervezetekkel (Nowka és mtsai, 2015).  
 Tenyészeteken végzett vizsgálatok alapján a Nitrobacter sp. és „Ca. Nitrospira defluvii” 
9 mM, míg a Nitrospira moscoviensis 5,7 mM nitrit koncentráción mutatott jelentős növekedést 
(Nowka és mtsai, 2015). A legjelentősebb nitrit koncentráció toleranciát a Nitrolancetus 
hollandicus esetében mutatták ki, amely 75 mM nitrit koncentráció értéken is növekedett 
(Sorokin és mtsai, 2012).  
 Ivóvízhálózatokban azonban ritkán figyelhető meg nitrit akkumuláció, koncentrációja 
kimutathatósági határ alatti vagy rendkívül kicsi. E környezetekben főként a K-stratégista nitrit-
oxidáló baktériumok fordulnak elő. 
 A comammox szervezetek esetében jelenleg kevés információ áll rendelkezésünkre az 
elterjedésüket befolyásoló paraméterek tekintetében, azonban az ammónia oxidációban 
résztvevő gének vizsgálata alapján természetes és mesterséges környezetekben egyaránt 
elterjedtek lehetnek (Daims és mtsai, 2015; van Kessel és mtsai, 2015). 
 
III.3.3.2 A környezet pH értékének hatása 
 Az ammónium-ion koncentráció mellett a környezet pH értéke szintén jelentős 
befolyásoló hatással van az ammónia-oxidáló mikroorganizmusok és a nitrit-oxidáló 
baktériumok elterjedésére. A nitrifikáció folyamatát különböző környezetekben széles pH 
tartományban mutatták ki, mint például pH 2,5-3,4 közötti savanyú erdei talajokban (Laverman 
és mtsai, 2001), pH 3,2-4,5 értéken üzemelő szennyvíztisztító reaktorban (Tarre és Green 2004; 
You és mtsai, 2009), illetve pH 10 körüli alkalikus szóda tavakban egyaránt (Schmidt és mtsai, 
2002). 
 Tenyésztéses vizsgálatok alapján a nitrifikációban résztvevő legtöbb szervezet 
növekedésének optimuma ugyanakkor neutrális pH 7-8 tartományban esik (Könneke és mtsai, 
2005; Geets és mtsai, 2006; Blackburne és mtsai, 2007; Tourna és mtsai, 2011; French és 
mtsai, 2012). Jelenleg az ammónia-oxidáló Archaeak közül egy obligát acidofil szervezet a 
Nitrosotalea devanaterra (Lehtovirta-Morley és mtsai, 2011) ismert, míg az ammónia-oxidáló 




Hatzenpichler, 2012). De Boer és mtsai (1995) a pH érték csökkenésének hatását vizsgálták 
Nitrosospira tenyészeteken, amely során a fentiekkel ellentétben pH 4 értéken is tapasztaltak 
nitrifikációs aktivitást. A kis pH értékhez a vizsgálatok alapján, csak a nagy sejtsűrűséggel 
rendelkező, inmobilizált Nitrosospira spp. szervezetek voltak képesek alkalmazkodni. A pH-
hoz való adaptáció továbbá csak a Nitrobacter spp. szervezetekkel kevert tenyészetekben, a pH 
folyamatos csökkentése, illetve változtatása mellett valósult meg (de Boer és mtsai, 1995). 
 Gubry-Rangin és mtsai (2011) tenyésztéstől független módszerekkel vizsgálták az 
Archaea amoA gén talajokban való elterjedtségét. Eredményeik alapján négy, acidofil (pH <5), 
acido-neutrális (5≥pH<7) és alkalikus (pH ≥ 7), illetve pH preferenciát nem mutató ammónia-
oxidáló Archaea filotípust tudtak elkülöníteni, a különböző pH értékkel jellemezhető talajokban 
való előfordulásuk alapján (Gubry-Rangin és mtsai, 2011). 
 Tenyésztéses vizsgálatok alapján pH 9 felett az ammónia-oxidáló Bacteria és Archaeak 
növekedése egyaránt gátolt (Bollmann és mtsai, 2002; French és mtsai, 2012). 
 A pH hatása feltehetően az elérhető szubsztrát, az ammónia mennyiségén keresztül is 
befolyásoló hatást gyakorol az ammónia-oxidáló mikroorganizmusok elterjedésére, a 
különböző filotípusok jelenlétére. A pH érték csökkenése következtében, pH< 6 értéken az 
ammónia főként protonálódott ammónium-ion formában van jelen (Zhang és mtsai, 2009), 
amely révén az ammónia-oxidáló mikroorganizmusok számára elérhető szubsztrát az ammónia 
mennyisége csökken, ezáltal tápanyag limitáció lép fel. Míg alkalikus körülmények között az 
ammónia koncentrációja nő, amely az ammónia-oxidáló mikroorganizmusok aktivitását 
szubsztrát gátlás révén csökkentheti (Gubry-Rangin és mtsai, 2011). A Nitrosotalea 
devanaterra növekedésének pH 4-5 optimuma alapján (Lehtovirta-Morley és mtsai, 2011) 
feltételezhető, hogy ezen szervezet számára nem az ammónia, hanem az ammónium-ion szolgál 
hasznosítható szubsztrátként (Stahl és de la Torre, 2012). 
 
III.3.3.3 A környezet oldott oxigén tartalmának hatása 
 A nitrifikáció folyamatára sokáig úgy tekintettek, hogy az szigorúan aerob körülmények 
között megy végbe (Bothe és mtsai, 2000). A nitrifikációban résztvevő szervezetek számára 
optimális oldott oxigén tartalmat pedig 2-4 mg l-1 közötti értéknek állapították meg (Zhang és 
mtsai, 2009), amely az ammónia molekula oxidálásához szükséges oxigén mennyiségén alapul. 
 A nitrifikációt és az abban résztvevő szervezetek jelenlétét, azonban nemcsak aerob 
(Lydmark és mtsai, 2006; Kim és Kim, 2006; Lydmark és mtsai, 2007; Zhang és mtsai, 2009), 




vizsgálatok során az ammónia-oxidáló Archaeak jelenlétéről anoxikus üledékekben, 
periodikusan elárasztott talajokban (Liu és mtsai, 2015), illetve oxikus-anoxikus 
határfelületeken (French és mtsai, 2012) is beszámoltak. A tenyésztésbe vont ammónia-oxidáló 
Archaeak széles 3,9 M-2 mM oldott oxigén koncentráció tartományban mutatnak aktivitást 
(Könneke és mtsai, 2005; Hatzenpichler és mtsai, 2008).  
 Az ammónia- és nitrit-oxidáló Bacteria jelenlétét <160 mM oldott oxigén tartalmú 
biofilm rétegekben, eleveniszapokban mutatták ki (Geets és mtsai, 2006; Zhang és mtsai, 2009, 
Lücker és mtsai, 2010, van Kessel és mtsai, 2015). 
 Az ivóvízelosztó rendszerekben általában aerob körülmények uralkodnak (Lipponen és 
mtsai, 2002; Zhang és mtsai, 2009), amely kedvezhet a nitrifikáló szervezetek 
megtelepedésének. Pangó vízterekben, a víz tartózkodási idejének növekedésével anoxikus, 
illetve anaerob körülmények is kialakulhatnak, amely körülmények között a nitrifikáló 
mikroorganizmusok szintén képesek túlélni. 
 
III.3.3.4 A környezet hőmérsékletének hatása 
 Jelenlegi tudásunk szerint az ammónia-oxidáló Bacteria közé kizárólag mezofil 
szervezetek tartoznak, addig az ammónia-oxidáló Archaeak között mezofil és termofil 
szervezeteket egyaránt kimutattak (Könneke és mtsai, 2005; Tourna és mtsai, 2008; You és 
mtsai, 2009). A nitrifikáció folyamatát és az ammónia-oxidáló mikroorganizmusok jelenlétét, 
aktivitását 10oC alatti hőmérsékleten is igazolták (Pintar és Slawson, 2003; Urakawa és mtsai, 
2008). A boreális régió ivóvízhálózataiban a nitrifikáció folyamatát pedig a fent említett 
értéktől kisebb, akár 6 oC alatti hőmérsékleti tartományban is dokumentálták (Pintar és 
Slawson, 2003). 
 A III.3.3 Fejezetben leírtak alapján elmondható, hogy a nitrifikáció folyamatában 
résztvevő csoportok, az ammónia-oxidáló Bacteria, Archaea és nitrit-oxidáló baktériumok 
gyakori együttes előfordulásuk (French és mtsai, 2012) ellenére a környezeti változókkal 
szemben eltérő toleranciát mutatnak. A környezeti változók közül az ammónia koncentráció, a 
pH és az oldott oxigén tartalom bír a legjelentősebb befolyásoló hatással az ammónia-oxidáló 
Bacteria és Archaeak elterjedésére, amely végső soron a két ammónia-oxidáló 
mikroorganizmus közötti niche elkülönüléshez vezet (Verhamme és mtsai, 2011; Tourna és 
mtsai, 2011). Kutatások bizonyítják továbbá, hogy egy-egy ammónia-oxidáló Bacteria, illetve 
Archaea filotípus előfordulása bizonyos környezeti változókhoz köthető (Laverman és mtsai, 




értékű környezetekben feltehetően az ammónia-oxidáció folyamatában az ammónia-oxidáló 
Archaeak játszhatnak döntő szerepet. 
 
III.4 Az ivóvizek mikrobiális közösségeinek életterei 
 Az ivóvízhálózatokban jelenlevő szervezetek szilárd felületekhez rögzülten és a 
víztestben egyaránt megtalálhatóak. A víztestben a mikroorganizmusok planktonikus, illetve 
különböző részecskékhez asszociáltan fordulhatnak elő (Liu és mtsai, 2014) (15. ábra). A 
planktonikus sejtek szilárd felületekhez kötödésével biofilm, míg a vízfázisban jelenlevő 
szervezeteknek, illetve a különböző szerves és szervetlen lebegő anyagoknak a kiülepedésével 
pedig egy szilárd fázis, a szediment alakul ki. 
 
15. ábra. Egyesített modell az ivóvízhálózatok mikrobiális közösségének élettereiről Liu és mtsai 
(2014) nyomán. (A): Az ivóvízelosztó rendszerek mikroorganizmus közösségalkotói a víztestben 
planktonikus, illetve részecskékhez asszociáltan, illetve szilárd felületekhez kötötten biofilmben és 
szediment rétegben fordulhatnak elő. A különböző fázisok neveivel jelzett baktériumok az adott 
élettérben domináns és/vagy kizárólagosan ott előforduló mikroorganizmusokat jelölik. (B): A 
szediment réteg kialakulásának folyamata, felépítése és az abban résztvevő mikroorganizmusok 
(utóbbiak jelölése megegyezik az A ábrán alkalmazotakkal). 
 
 Az ivóvízhálózatokban jelenlevő mikrobiális biomassza közel 98%-a vízvezetékcsövek 
falán kialakuló biofilmben és a szedimentálódott rétegben található meg (Liu és mtsai, 2014; 
Prest és mtsai, 2016). Így nem meglepő módon az ivóvízhálózatokban zajló mikrobiális 
produkció nagy részét a biofilm és a szediment réteg adja, amelyben a vízfázis közösségének 
hozzájárulása sem elhanyagolható (Boe-Hansen és mtsai, 2002). A planktonikus életmóddal 
szemben, a részecskékhez való asszociáció, a biofilm, illetve a szediment kedvező 






környezeti változókkal és a fertőtlenítőszerekkel szembeni védelemével, illetve tápanyagok 
biztosításával (Boe-Hansen és mtsai, 2002; Schwartz és mtsai, 2003; Liu és mtsai, 2013; Liu és 
mtsai, 2014). 
 
III.4.1 A víztest, avagy a planktonikus és a részecske asszociált szervezetek 
 Boe-Hansen és mtsai (2002) ivóvízelosztó modell rendszeren végzett kísérlete alapján 
megállapították, hogy a víztestben jelenlevő szervezetek a mikrobiális produkció jelentős, akár 
37%-át is adhatják.  
 A planktonikus mikroorganizmusok mellett az ivóvízhálózatok vízfázisában különböző 
eredetű, méretű, alakú és összetételű részecskék lehetnek jelen. Eredetüket tekintve 
származhatnak külső forrásból, illetve keletkezhetnek a rendszeren belül zajló fizikai és kémiai 
folyamatok hatására (Vreeburg és mtsai, 2008) egyaránt. A lebegőanyagok egy részét általában 
az ivóvízkezelés során nem megfelelően eltávolított homok- és kálcium szemcsék, valamint 
alumínium- és vas-csapadékok, illetve különböző oldott szerves anyagok képezhetik (Vreeburg 
és mtsai, 2008). Ezen változatos méretű és morfológiájú részecskék felületet biztosíthatnak a 
mikroorganizmusok megtelepedéséhez. Egy szemcséhez átlagban 20-50 sejt is kötődhet (Liu 
és mtsai, 2013). A részecske asszociált szervezetek mennyisége feltehetően nem éri el a 
víztestben lebegő életmódot folytató mikroorganizmusokét (Liu és mtsai, 2013), jelenlétük 
azonban hozzájárulhat a víztestben jelenlevő szervezetek sejtszámértékeinek alul becsléséhez 
(Liu és mtsai, 2013; Liu és mtsai, 2014).  
 A víztestben jelenlevő planktonikus, illetve részecske asszociált szervezetek 
ugyanakkor könnyen kimosódhatnak az ivóvízelosztó rendszerekből, (Boe-Hansen és mtsai, 
2002; Schwartz és mtsai, 2003; Liu és mtsai, 2013; Liu és mtsai, 2014) így jelenlétük általában 
csak tranziensnek tekinthető. 
 
III.4.2 A szediment réteg 
 A víztestben található lebegő részecskék, részecske asszociált szervezetek 
kiülepedhetnek, létrehozva egy laza szerkezetű szilárd fázist. Mennyisége akár 3000 mg m-1 
értéket is elérheti (Prest és mtsai, 2016). A szediment réteg felület biztosítása, valamint szerves 
és szervetlen anyag (pl.: kalcium, vas, magnézium) tartalma révén elősegítheti a kiülepedett 
mikroorganizmusok szaporodását (Liu és mtsai, 2014; Prest és mtsai, 2016). Liu és mtsai 




kiülepedett szediment réteg a biofilmét meghaladó biomassza tömeget képviselhet. A 
szedimentálódott rétegben a víztesttől és biofilmtől egyaránt eltérő mikrokörnyezetek 
alakulhatnak ki, amelynek vastagságától függően abban anoxikus és anaerob körülmények is 
létre jöhetnek (Liu és mtsai, 2013; Liu és mtsai, 2014). 
 
III.4.3 A biofilm 
 A biofilm általában folyadék és szilárd fázis határfelületén kialakuló 
mikroorganizmusokból álló komplex és dinamikus rendszer, amely oligotróf és szerves 
anyagban gazdag környezetben egyaránt kialakulhat (Sutherland 2001). A szilárd felületekhez 
kötött biofilmek jól strukturált, háromdimenziós szerkezetek, amelyek mátrixául a 
mikroorganizmusok által kiválasztott biopolimerek, extracelluláris poliszacharidok (EPS) 
szolgálnak. Az ivóvízelosztó rendszerekben kialakuló biofilm mátrixában elhelyezkedő sejtek 
104-108 cm-2 mennyiségben is jelen lehetnek (Prest és mtsai, 2016). A környezeti paraméterek 
függvényében a biofilmet akár egyetlen faj egyedei is alkothatják, azonban gyakoribb a 
többtagú mikrobiális közösségek jelenléte (Davey és O'toole, 2000). A biofilm kialakulásában 
meghatározó tényező a környezetben elérhető szubsztrátok koncentrációja (Sutherland 2001), 
az ivóvizek esetében az egyik ilyen faktor a biológiailag hasznosítható szerves széntartalom 
mennyisége (Schwartz és mtsai, 2003). 
 
III.4.3.1 A biofilm képződése 
 A biofilm képződésének első lépése a vízfázisban jelenlevő planktonikus sejtek 
felületen való véletlenszerű és reverzibilis megkötődése. Ezt követően a mikroorganizmusok 
extracelluláris poliszacharidok termelésével erőteljes és irreverzibilis felülethez kötődése 
történik (Biedroń és mtsai, 2017). A biofilm érése során az EPS mátrix mennyiségének 
növekedésével, illetve további kolonizáló mikroorganizmusok beépülésével jön létre a biofilm 
jellegzetes struktúrája (Martiny és mtsai, 2003). A biofilm dinamikus rendszer, amely 
mátrixából sejtek szakadhatnak ki, ezáltal újra plantkonikussá válva. Tápanyaghiány esetén, 
illetve a baktérium sejtek öregedésével, pusztulásával a biofilm szerkezete veszít 
strukturáltságából, ennek következtében lazább felépítésűvé válik, amely a víz áramlása okozta 
nyíróerők hatására képes a felületről leszakadni. Az ily módon áramlásba kerülő biofilm élő 
sejteket is tartalmazhat, továbbá az ismét planktonikussá váló mikroorganizmusok az 
ivóvízelosztó rendszer további pontjaira is eljuthatnak, ahol kolonizálhatják azt (Environmental 




III.4.3.2 A biofilm szerkezete 
 A biofilm tömegének 97%-át víz alkotja, míg a sejtek a szárazanyag tartalom 2-15%-át 
teszik ki (Sutherland 2001). Szerkezeti vázának kialakításában elsősorban a különböző homo- 
és heteropoliszacharidokből felépülő EPS mátrix vesz részt, amelyhez a sejtek szekréciója, 
illetve lízise során keletkező különböző enzimek, sejtalkotók (peptidoglikán, lipidek stb.) és 
nukleinsavak is kötődhetnek (Sutherland 2001). Az EPS a környezetben jelenlevő különböző 
szervetlen vegyületeket is képes megkötni (Sutherland 2001), így a biofilmben eltérő szubsztrát 
koncentrációjú mikrokörnyezetek alakulhatnak ki. 
 A mikroorganizmusok által termelt EPS segíti elő továbbá a sejtek aggregációját, 
amelyeket csatornák és üregek rendszere tagol (Kim és Kim, 2006; Stewart és Franklin, 2008; 
Sutherland 2001). 
 A biofilm szerkezetének feltárására irányuló vizsgálatok rávilágítottak, hogy a 
különböző környezetekben eltérő vastagságú, porozitású és közösség összetételű biofilmek 
alakulhatnak ki (Okabe és mtsai, 1999; Gieseke és mtsai, 2003; Martiny és mtsai, 2003; 
Lydmark és mtsai, 2006; Kim és Kim, 2006; Almstrand és mtsai, 2013). Az erős nyíróerőknek 
kitett biofilmre tömör szerkezet, míg a környező folyadékfázis lamináris áramlása esetén 
porózus, csatornarendszerekkel átszőtt szerkezet válik jellemzővé (Wimpenny és mtsai, 2000). 
 
III.4.3.3 A nitrifikáló biofilm általános jellemzése 
 Az érett biofilmben a szubsztrátok és metabolikus termékek diffúziója révén 
koncentráció gradiensek jönnek létre, amelyek eltérő mikrokörnyezetek kialakulását 
eredményezik (Stewart és Franklin, 2008). Ezen mikrokörnyezetekben a környezeti 
optimumuknak megfelelően helyezkednek el a különböző mikroorganizmusok.  
 Az aerob körülmények között kialakuló biofilm rétegeiben mikroszenzoros vizsgálatok 
alapján az oxigén koncentráció fokozatosan csökken, amely tíztől, pár száz mikrométeres 
mélységéig mutatható ki (Okabe és mtsai, 1999; Stewart és Franklin, 2008). Az oxigén 
koncentráció csökkenésének legfőbb oka diffúziójának limitáltságán kívül, az aerob 
mikroorganizmusok oxidatív anyagcseréje (légzése).  
 A nitrifikáló baktérium közösség alkotta biofilm szerkezetének kialakulásában az 
oxigén mellett (Lydmark és mtsai, 2006) az ammónium-ion, valamint a nitrifikáció során 
keletkező nitrit és nitrát diffúziója játszik kulcsfontosságú szerepet. A mikroorganizmusok, 
ezáltal a nitrifikáló mikroorganizmusok, a biofilmben kialakuló koncentráció gradiensek 




meg. A fentiekből kifolyólag az autotróf nitrifikáló biofilmre vertikális strukturáltság jellemző, 
amelynek legkülső rétegét gyorsan szaporodó heterotróf baktériumok alkotják (Nogueira és 
mtsai, 2002). A heterotróf és nitrifikáló baktériumok között az elérhető szubsztrátokért (oxigén 
és ammónium-ion), ebből kifolyólag pedig az élőhelyért kompetíció zajlik. Jól oxigenizált 
vizekben, a kompetíció ellenére a heterotróf baktériumok védelmet biztosítanak az alattuk 
elhelyezkedő nitrifikáló mikroorganizmusok számára, többek között a fertőtlenítőszerekkel 
szemben és a lemosódás ellen (Nogueira és mtsai, 2002). Az ammónia-oxidáló baktériumok 
általában a biofilm felszínéhez közelebbi részen, a heterotróf mikroorganzimusok rétege alatt 
alkotnak kompakt mikrokolóniákat (Lydmark és mtsai, 2006). A nitrit-oxidáló baktériumok 
ezzel szemben a biofilm belsőbb rétegeiben helyezkednek el, amelyek a felszínhez közelebbi 
régiókban kisebb számban fordulnak elő (Okabe és mtsai, 1999; Almstrand és mtsai, 2013) (16. 
ábra). 
 Különböző fizikai és kémiai (oxigén és ammónium-ion koncentráció) paraméterekkel 
jellemzett környezetekben kialakuló biofilmben azonban a különböző ammónia- és nitrit-
oxidáló baktérium populációk elhelyezkedése nagy térbeli heterognitást mutathat (Gieseke és 
mtsai, 2003; Lydmark és mtsai, 2006; Almstrand és mtsai, 2013). 
 A két nitrifikáló csoport biofilmben való együttes kimutatása felfedte az ammónia- és a 
nitrit-oxidáló baktériumok közötti szoros aggregációt (Okabe és mtsai, 1999; Gieseke és mtsai, 
2003; Maixner és mtsai, 2006; Sorokin és mtsai, 2012), amely megerősíti a két csoport közötti 
mutualisztikus kapcsolatot (III.3.2.3 Fejezet). Az ammónia oxidáció során keletkező nitrit 
koncentráció határozza meg az ammónia-oxidáló baktériumok körül elhelyezkedő nitrit-
oxidáló baktériumok térbeli eloszlását. Maixner és mtsai (2006) a Nitrospira nemzetség I. („Ca. 
Nitrospira defluvii”) és II. (Nitrospira moscoviensis) leszármazási vonalaihoz tartozó 
szervezetek elrendeződését vizsgálták az ammónia-oxidáló baktériumok körül. Eredményeik 
alapján, az eltérő szubsztrát affinitással jellemezhető Nitrospira leszármazási vonalak tagjainak 
az ammónia-oxidálók körüli elrendeződésére a mikrométeres léptékben kialakuló nitrit 
koncentráció gradiens volt befolyásoló hatással (Maixner és mtsai, 2006). Az ammónia-
oxidálók közvetlen közelében, ugyanis a nagyobb szubsztrát affinitással rendelkező Nitrospira 
I. leszármazási vonal tagjait mutatták ki, míg a kisebb szubsztrát affinitású II. leszármazási 







16. ábra. Kommunális szennyvíz biofilm fluoreszcens in situ hibridizációs (FISH) képe (Okabe és 
mtsai, 1999). (A): a teljes biofilm vertikális keresztmetszetéről készült konfokális pásztázó 
elektronmikroszkópos felvételél (B): az „A” képnek megfelelő differenciál interferencia kontraszt 
felvételek. (C): az ammónia- és nitrit-oxidáló baktériumok szoros asszociációja. Az (A és C) ábrákon 
az ammónia-oxidáló Bacteria kimutatása TRITC jelölt Nso190 próbával (piros), a Nitrospira sp. 
kimutatása pedig FITC-jelölt Ntsp454 próbával (zöld) történt, a (C) ábrán a sárga színt a minta 
autofluoreszcenciája adja. (D): A biofilm Bacteria domén tagjainak, illetve ammónia-oxidáló Bacteria 
specifikus kimutatása. A Bacteria domén tagjainak kimutatása FITC-jelölt Eub338 próbával (zöld), az 
ammónia-oxidáló Bacteria kimutatása TRITC jelölt Nso190 próbával (sárga – mindkét próba 
kötödésének eredménye) történt.  
 
 A biofilm mélyebb, felszínhez közeli régióiban anoxikus, illetve anaerob körülmények 
alakulhatnak ki, amely anaerob és fakultatív anaerob szervezetek megtelepedésének kedvez. A 
nitrifikáló biofilm esetében kialakuló anoxikus és anaerob zónákban nitrát-redukáló, 
denitrifikáló, valamint anaerob ammónia-oxidáló baktériumok jelenlétét egyaránt kimutatták 
(Lydmark és mtsai, 2006). Ezen rétegben alkalomszerűen Nitrospira, illetve ammónia-oxidáló 





III.5 Ivóvízhálózatokban előforduló mikroorganizmusok  
 Az ivóvizek kis szervesanyag, nitrogén és foszfor tartalmuk következtében tápanyag 
limitált, oligotróf környezetek (Gomez-Smith és mtsai, 2016), amelyek az alkalmazott 
különböző ivóvízkezelési, fertőtlenítési eljárásokkal kiegészülve extrém élőhelyet jelentenek a 
mikroorganizmusok számára (Gomez-Alvarez és mtsai, 2012, Pinto és mtsai, 2014). Ezen 
körülmények ellenére az ivóvizekben általában diverz mikrobiális közösség van jelen (Li és 
mtsai, 2016b), amely sejtszámértéke akár 106 sejt ml-1 -t is elérheti (Prest és mtsai, 2016). 
 A mikrobiális közösség összetételéről jelenleg a legtöbb információ a víztestben 
előforduló - nem téve különbséget a planktonikus, illetve részecske asszociált szervezetek 
között -, valamint a különböző műtárgyak (homok, aktívszén szűrők, csővezetékek) felületén 
kialakuló biofilmről áll rendelkezésünkre. Elmondható, hogy az említett életterek közösségére 
egyaránt a Proteobacteria törzs dominanciája jellemző, továbbá változó arányban a 
Bacteriodetes, Actinobacteria, Planctomycetes, Acidobacteria, Nitrospira, Chloroflexi és 
Cyanobacteria törzsek képviselőinek jelenlétét mutatták ki (Pinto és mtsai, 2012; Liu és mtsai, 
2013; Lautenschlager és mtsai, 2014; El-Chakhtoura és mtsai, 2015; Li és mtsai, 2016b; Ling 
és mtsai, 2016).  
 A Proteobacteria törzs osztályainak megoszlása a különböző földrajzi helyzetű, 
felépítésű, illetve vízkezléseket alkalmazó ivóvízelosztó rendszerek esetében már jelentős 
különbségeket mutat. Az ivóvízelosztó rendszerekben főként az és-Proteobacteria 
osztályok képviselői fordulnak elő, amelyek közül számos esetben az proteobaktériumok 
tagjai a domináns közösségalkotók (Gomez-Alvarez és mtsai, 2012; Hwang és mtsai, 2012; 
Pinto és mtsai, 2014; Wang és mtsai, 2014; Lautenschlager és mtsai, 2014; Liu és mtsai, 2014; 
Bautista-de los Santos és mtsai, 2016).  
 Az proteobaktériumok dominanciájához és széleskörű elterjedéséhez többek között 
hozzájárul kompetitív előnyük a kis szervesanyag tartalmú édesvízi környezetekben (Liao és 
mtsai, 2013; Li és mtsai, 2016b; Lautenschlager és mtsai, 2014), illetve a fertőtlenítőszerekkel 
szembeni nagyobb toleranciájuk (Kormas és mtsai, 2010). Klórral kezelt ivóvízelosztó 
rendszerek biofilm közösségében az és aproteobaktériumok dominanciáját egyaránt 
kimutatták (Wang és mtsai, 2014). A fentiekkel ellentétben klóraminnal, valamint időszakosan 
klórral kezelt ivóvízelosztó rendszerben Hwang és mtsai (2012) a -Proteobacteria osztályba 
tartozó szervezetek nagyobb abundanciáját figyelték meg.  
 Liu és mtsai (2014) egy ivóvízelosztó rendszer különböző élettereinek vizsgálata során 




részecskékhez asszociáltan szintén a Proteobacteria (főként - és , kisebb arányban pedig  
és proteobaktériumok), Actinobacteria, Chloroflexi, Nitrospirae, Acidobacteria, 
Bacteroidetes és Firmicutes törzsek képviselőit mutatták ki. Eredményeik alapján 12 taxon 
előfordulása csak a szediment rétegre volt jellemző. Liu és mtsai (2014) főként a nitrogén, a 
kén, továbbá a vas és az arzén körforgalomban résztvevő szervezeteket azonosítottak, amelyek 
jelenléte összefüggésben állt a szediment ásványi anyag összetételével. 
 Az ivóvízelosztó rendszerek élettereiben - víztest, szediment, biofilm - különböző 
mikrokörnyezetek alakulnak ki, amely hatására azokban eltérő szerkezetű mikrobiális közösség 
lehet jelen. Az alacsonyabb rendszertani kategóriákat is figyelembe véve a fentiekben 
bemutatottaktól eltérően az ivóvízhálózatok mikrobiális közösségének összetétele és szerkezete 
már sokkal árnyaltabbá válik. 
 A különböző életterek között dinamikus kapcsolat alakulhat ki, amelyre az átfedő 
taxonómiai csoportok jelenléte utal. A biofilm és a szediment réteg rezervoárként szolgálhatnak 
a planktonikus baktériumok számára (Zacheus és mtsai, 2001; Hu és mtsai 2005), illetve a 
biofilm leválása és szediment felkeveredése is hatást gyakorol a víztestben jelenlevő közösség 
összetételére (Lautenschlager és mtsai, 2014; Liu és mtsai, 2014; Li és mtsai, 2016b). A 
vízfázisban kis abundanciával jelenlevő szervezetek feltehetően főként a biofilm 
kialakításában, kolonizációjában vehetnek részt (Henne és mtsai, 2012). A szedimentben 
jelenlevő, illetve a részecske asszociált szervezetek közösségösszetételének, szerepének és 
hatásának pontos tisztázása az ivóvízelosztó rendszerekben azonban még várat magára. 
 Láthattuk, hogy a nitrifikációban résztvevő nitrit-oxidáló baktériumokat magába foglaló 
Nitrospirae törzs tagjai az ivóvízelosztó rendszerekben planktonikus, részecske asszociált 
szervezetekként, illetve a szediment rétegben és a biofilmben egyaránt kimutathatóak. Az 
ivóvízelosztó rendszerek nitrit-oxidáló baktérium közösségét a Nitrospira nemzetség dominálja 
(Ehrich és mtsai 1995; Koops és Pommerening-Röser 2001; Henne és mtsai, 2012; Liu és mtsai, 
2013; Wang és mtsai, 2014; Gülay és mtsai, 2016), míg az Proteobacteria törzsbe tartozó 
Nitrobacter nemzetség tagjainak jelenléte sporadikus előfordulású (Regan és mtsai, 2003; 
Wang és mtsai, 2014). 
 A funkcionális redundanciával rendelkező ammónia-oxidáló Bacteria és ammónia-
oxidáló Archaeak az ivóvízelosztó rendszerek szintén gyakori közösségalkotói (Koops és 
Pommerening-Röser, 2001; Regan és mtsai, 2003; Zhang és mtsai, 2009; van der Wielen és 
mtsai, 2009; Kasuga és mtsai, 2010; Wang és mtsai, 2014). Az abundancia viszonyuk 




illetve az alkalmazott ivóvízkezelési technológiáknak (van der Wielen és mtsai, 2009; Kasuga 
és mtsai, 2010; Wang és mtsai, 2014).  
 
III.6 A nitrifikáció folyamatában résztvevő mikroorganizmus közösségeket vizsgáló 
módszerek 
III.6.1 Tenyésztésen alapuló módszerek alkalmazása a nitrifikációban résztvevő szervezetek 
mennyiségi meghatározására 
 A tenyésztésen alapuló módszerek a környezetben előforduló metabolikusan aktív 
szervezetek töredékének, azok kevesebb, mint 1%-nak (Hugenholtz 2002) tenyésztését teszik 
lehetővé, így alulbecsülve a különböző környezetekben jelenlevő mikroorganizmusok számát. 
A tenyésztésen alapuló módszerekkel kapott eredményeket jelentősen befolyásolja az 
inkubáció körülményei (hőmérséklet, idő stb.) és nem utolsó sorban a környezetben jelenlevő 
mikrobiális közösség tagjainak eloszlása (Lipponen és mtsai, 2002), valamint azok eltérő 
környezeti paraméterekkel szembeni toleranciája. 
 A nitrifikáló szervezetek számlálása folyadék kultúrában, határhígítással megállapított 
legvalószínűbb élő sejtszám (most probable number – MPN) módszerével történik. Az MPN 
teszt előnye, hogy nagyobb sejtszámokat eredményezhet, mint a lemezöntéses tenyésztési 
eljárások (Bussmann és mtsai, 2001). Mikrotiter lemez alkalmazásával pedig növelhető az 
eredmények statisztikai megbízhatósága (Bussmann és mtsai, 2001). Az MPN technika 
alkalmazhatósága azon a feltételezésen alapul, hogy a sejtek véletlenszerűen oszlanak el és 
egyetlen sejt is képes pozitív eredményt adni (de Boer és Kowalchuk, 2001).  
 A nitrifikációban résztvevő szervezetek kimutatására és mennyiségük meghatározására 
az MPN módszert széleskörben alkalmazzák (de Boer és Kowalchuk, 2001; Lipponen és mtsai, 
2002) többek között könnyen kivitelezhető volta miatt. A nitrifikáló szervezetek lassú 
szaporodásának következtében, hosszú 1, 2, de akár 4 hónapos inkubációs idők is szükségesek 
lehetnek a sejtszámértékek meghatározásához (de Boer és Kowalchuk, 2001; Lipponen és 
mtsai, 2002; Hirooka és mtsai, 2009). Különböző vízi környezetekből származó minták, illetve 
nitrifikáló tenyészetek alkalmazásával Konuma és mtsai (2001) az ammónia-oxidáló 
baktériumok MPN módszerrel történő kimutatásának határát 7 x 10-4 MPN ml-1 értékben 
állapították meg. A kapott eredmény a módszer nagy érzékenységére utal, amelyre azonban 





 A tenyésztésen alapuló módszerek hátrányaik ellenére elengedhetetlenül fontosak a 
mikrobiális ökológiai vizsgálatokban. A módszer alkalmazhatóságát alátámasztja, hogy egyes 
leírt ammónia-oxidáló baktériumokat, MPN kultúrákból mutattak ki és azt követően vontak 
tenyésztésbe (de Boer és Kowalchuk, 2001). Nitrifikáló mikroorganizmusok dúsító tenyészetein 
vizsgálták többek között az ammónium-ion koncentráció (Martens-Habbena és mtsai, 2009; 
Verhamme és mtsai, 2011; French és mtsai, 2012; Zhang és mtsai, 2015), a pH (de Boer és 
mtsai, 1995; Bollmann és mtsai, 2002; French és mtsai, 2012) és a hőmérséklet (Tourna és 
mtsai, 2008) hatását a nitrifikáló szervezetek aktivitására, illetve azok közösségének 
összetételére. 
 
III.6.2 Tenyésztéstől független módszerek alkalmazása a nitrifikációban résztvevő szervezetek 
kimutatására 
 A nitrifikáló mikroorganizmusok nehezen vonhatóak tenyésztésbe, köszönhetően 
speciális tápanyag igényeiknek, lassú növekedésüknek és a környezeti paraméterek változására 
való érzékenységüknek (III.3.3 Fejezet). Tenyésztési körülményeiket tekintve folyadék 
kultúrában, minimál tápközegek alkalmazásával tarthatóak fenn. A molekuláris mikrobiológiai 
módszerek térnyerésével és fejlődésével, a nitrifikációban résztvevő szervezetek jelenléte és 
mennyisége komplex környezeti mintákban egyaránt kimutatható és megbecsülhető, 
kiküszöbölve a tenyésztésen alapuló technikák torzító hatásait.  
 A filogenetikai viszonyok megállapításához, valamint a molekuláris ökológiai 
vizsgálatokhoz elengedhetetlen az úgynevezett molekuláris kronométer gén jelenléte a 
vizsgálni kívánt csoportokban. A molekuláris kronométer génnek számos kritériumnak kell 
megfelelnie. Univerzális előfordulásúnak, szerkezetileg és funkcionálisan konzerváltnak kell 
lennie, szekvenciarészletei pedig tartalmazzanak erősen konzervált és varibiális régiókat 
egyaránt (Hugenholtz 2002). További kritérium, hogy a kronométer gén szekvenciaszakaszai 
eltérő evolúciós sebességgel változzanak, ütemének azonban összemérhetőnek kell lennie az 
evolúciós események bekövetkezésével, ezáltal lehetővé téve a filogenetikai viszonyok 
megállapítását. Továbbá ne vegyen részt a leszármazási viszonyokat torzító, laterális 
géntranszfer folyamatokban. A fenti kritériumoknak a prokarióták esetében a riboszóma 
kialegységének felépítésében résztvevő 16S rRNS génje fel meg, amely a legelfogadottabb és 
legáltalánosabban alkalmazott kronométer gén. 
 A törzsfejlődéstanilag polifiletikus csoportot alkotó, nagy filogenetikai diverzitással 




szekvencia varianciájából kifolyólag nem lehetséges (Xia és mtsai, 2011). A monofiletikus 
leszármazási vonalak, valamint az alacsonyabb, nemzetség szintű rendszertani kategóriák 
alapján a nitrit-oxidáló baktériumok célzott, 16S rRNS gén alapú kimutatása ugyanakkor már 
kivitelezhető. 
 A filogenetikai marker génekkel szemben támasztott kritériumoknak a 16S rRNS génjén 
kívül, különböző funkcionális marker gének is megfelelhetnek, amelyek a filogenetikai 
leszármazási viszonyokon túlmenően alkalmasak a környezetben zajló anyagcsere folyamatok 
megbecsülésére is.  
 A filogenetikai marker génekkel szemben támasztott kritériumoknak az ammónia-
oxidáló Bacteria és Archaeak ammónia-monooxigenáz enzim A alegységét (amoA) (Purkhold 
és mtsai, 2000; Pester és mtsai, 2014), a nitrit-oxidáló baktériumok esetében pedig a nitrit-
oxidoreduktáz enzim B alegységét (nxrB) kódoló gének (Pester és mtsai, 2014) bizonyultak 
alkalmasnak. A 16S rRNS gén alapú filogenetikai vizsgálatoktól eltérően a Bacteria és Archaea 
amoA gén, illetve a nxrB gén alapú filogenetikai vizsgálatok nagyobb felbontással képesek 
elkülöníteni a közeli rokon szervezeteket (Hirooka és mtsai, 2009; Pester és mtsai, 2012; Pester 
és mtsai, 2014) (III.3.2.1.1 és III.3.2.2.1 Fejezetek). A -Proteobacteria ammónia-oxidáló 
baktréiumok 16S rRNS gén alapon nagyfokú szekvencia homológiát mutathatnak egyéb, nem 
ammónia-oxidáló baktériumokkal (pl. Variovorax sp.), míg amoA gén alapon ez a torzító hatás 
nem tapasztalható (Horz és mtsai, 2000; Purkhold és mtsai, 2000). 
 Összességében elmondható, hogy az ammónia-oxidáló mikroorganizmusok és a nitrit-
oxidáló baktériumok célzott kimutatása egyaránt történhet 16S rRNS gén, illetve funkcionális 
marker gének alapján. 
 
III.6.2.1 Kvantitatív módszerek 
 A környezetben jelenlevő nitrifikáló mikroorganizmusok mennyiségének becslése 
történhet többek között PCR technikán, illetve különböző hibridizációs eljárásokon alapuló 
molekuláris biológiai módszerekkel. A hibridizációs eljárásokkal szemben a PCR-alapú 
módszerek során történő amplifikáció a kis koncentrációban jelen levő DNS/RNS molekulák 
kimutatását, mennyiségi meghatározását is lehetővé teszi.  
 A nitrifikációban résztvevő szervezetek mennyiségi meghatározására a leggyakrabban 
alkalmazott molekuláris mikrobiológiai módszerek közé a kvantitatív PCR és a Fluoreszcens 





III.6.2.1.1 Valós idejű, kvantitatív polimeráz láncreakció – real-time PCR (qPCR) 
 A real time vagy valós idejű PCR (qPCR), a reakció ciklusaiban, fluoreszcensen jelölt 
próbával történő amplifikáció során keletkező termékek mennyiségi nyomon követését teszi 
lehetővé. A DNS koncentráció mérése a ciklusok során keletkező floureszcens jel detektálásán 
alapul, ennek alapvető feltétele, hogy a fluoreszcens jel erőssége egyenes arányban álljon az 
amplikonok mennyiségével. A qPCR módszer hátránya, hogy az alkalmazásával történő 
mennyiségi meghatározást a vizsgálni kívánt gén genomban jelenlevő kópiaszáma jelentősen 
befolyásolja. 
 A -Proteobacteria ammónia-oxidáló baktériumok genomjában a 16S rRNS gén 
általában egy, míg az ammónia-monooxigenáz gén több - a Nitrosomonas spp. esetében 2, míg 
a Nitrosospira spp. 3 - kópiában is előfordulhat (Klotz és mtsai, 1997; Norton és mtsai, 2002). 
Számos tenyésztésbe nem vont ammónia-oxidáló szervezet esetében pedig nem ismert az amoA 
gén kópiaszáma (Limpiyakorn és mtsai, 2006), amely torzíthatja mennyiségi meghatározásukat. 
 
III.6.2.1.2 Fluoreszcens In Situ Hibridizáció (FISH) 
 A FISH módszer lehetővé teszi a mikroorganizmusok különböző környezetekben, in 
situ történő kimutatását, identifikálását, illetve mennyiségi meghatározását. A technika további 
előnye, hogy több filogenetikai, illetve különböző funkciójú csoport egyidejű kimutatása is 
elvégezhető (Bacteria vs. Archaea domén, ammónia-oxidálók vs. nitrit-oxidálók). A környezeti 
mikrobiológiai kutatások során alkalmazott FISH módszer a sejtekben jelenlevő gyorsan bomló 
16S rRNS, illetve mRNS molekulák detektálásán alapul. A módszer első és kritikus lépése a 
sejtek fixálása, amely lehetővé teszi a sejtek, ezáltal a biofilm és a flokkulumok struktúrájának 
megőrzését. Ezt követően történik a filogenetikai vagy funkcionális információt hordozó RNS 
molekulák, fluoreszcens festékkel jelölt DNS próbákkal való hibridizációja, majd az 
eredmények mikroszkópos kiértékelése. A sejtekben kis mennyiségben jelenlevő mRNS 
molekulák detektálásához minden esetben jelerősítés szükséges, amely történhet polinukleotid 
próbák alkalmazásával (ún. RING-FISH), enzimatikus jelerősítéssel (catalyzed reporter 
deposition, CARD-FISH; tyramide signal amplification, TSA-FISH), illetve a sejtekben in situ 
történő nukleinsav amplifikáción keresztül (rolling circle FISH; loop-mediált izotermális 
FISH) (Kawakami és mtsai, 2010). 
 A módszer hátrányai közé tartozik, hogy nem megfelelően optimált körülmények között 




autofluoreszcens tulajdonsága megnehezíti, egyes esetekben pedig gátolhatja azok 
kiértékelését, utóbbi nagy rutint igénylő feladat (Limpiyakorn és mtsai, 2006). 
 A FISH technikát sikeresen alkalmazták az ammónia- és nitrit-oxidáló baktériumok 
mennyiségi, illetve biofilmben való elhelyezkedésük meghatározására (Okabe és mtsai, 1999; 
Gieseke és mtsai, 2003; Lydmark és mtsai, 2006; Maixner és mtsai, 2006; Foesel és mtsai, 
2008; Sorokin és mtsai, 2012; Almstrand és mtsai, 2013) (17. ábra). 
 
17. ábra. Tengeri akvárium biofilteréről származó nitrifikáló biofilmben jelenlevő ammónia-oxidáló 
Bacteria (piros szín; alkalmazott próba: Nso1225) és nitrit-oxidáló Bacteria (zöld szín; alkalmazott 
próba: Ntspa721) FISH technika révén történő kimutatása Foesel és mtsai (2008) nyomán.  
 
 A technika ugyanakkor viszonylag kis érzékenységű, amelyet Konuma és mtsai (2001) 
az ammónia-oxidáló baktériumokra vonatkozóan 9 x 103 sejt ml-1 értékben állapítottak meg. A 
FISH eljárás a fentiekből következően a nagy sejtszámú és ammónium-ion koncentrációjú 
környezetek, mint pl. a szennyvizekben jelenlevő ammónia-oxidáló baktériumok 
mennyiségének meghatározására alkalmas, amelyre számos példát találhatunk az irodalomban 
(Okabe és mtsai, 1999; Nogueira és mtsai, 2002; Gieseke és mtsai, 2003; Kindaichi és mtsai, 
2004; Lydmark és mtsai, 2006; Maixner és mtsai, 2006; Almstrand és mtsai, 2013). Kis 
ammónium-ion koncentrációjú és sejtszámértékű oligotróf környezetekben (mint pl. az 
ivóvizek) a víztestben lebegő életmódot folytató nitrifikáló szervezetek mennyiségi 
meghatározására, kimutatására a FISH technika kis érzékenysége miatt kevéssé alkalmas 
módszer (Konuma és mtsai, 2001; Wagner és Haider, 2012). 
 
III.6.2.2 Mikrobiális közösségszerkezet feltáró módszerek 
 A mikrobiális közösségek szerkezeti és funkcionális diverzitásáról, valamint azok 





nukleinsavak, fehérjék és zsírsavak kivonásán és elemzésén alapulhatnak. A mikrobiális 
közösség elemző módszerek lehetővé teszik különböző mikroba közösségek összehasonlítását, 
valamint időbeli és térbeli változásainak feltárását. Az ujjlenyomat módszerek révén 
lehetőségünk nyílik továbbá a biotikus és az abiotikus környezeti változók 
mikroorganizmusokra gyakorolt hatásának felderítésére is. A mikrobiális ökológiai vizsgáló 
módszerek nagy előnye, hogy több környezeti minta mikrobiális közösségének egyidejűleg 
történő gyors és hatékony elemzésére alkalmasak.  
 A PCR technikán alapuló genetikai molekuláris ujjlenyomat módszerek között találunk 
a bázissorrend által közvetlenül és közvetetten befolyásolt kimutatásokat egyaránt. A 
bázissorrenden közvetlenül alapuló módszerek közé tartozik az ARDRA (Amplifikált 
Riboszomális DNS Restrikciós Analízis) a T-RFLP (Terminális Restrikciós Fragmens Hossz 
Polimorfizmus), a DGGE (Denaturáló Gradiens Gélelektroforézis) és a TGGE (Termikus 
Gradiens Gélelektroforézis) (Székely 2008). Utóbbi két módszer a bázissorrenden közvetetten 
alapuló módszerek közé is sorolható, amelyek a DNS-molekula hossz és konformáció eltérésein 
alapulnak, ilyen technikák továbbá a RISA (Riboszomális RNS Intergenikus Spacer Analízis), 
LH-PCR (Hossz-heterogenitás PCR) és az SSCP (Egyszálú DNS Másodlagos Konformációján 
Alapuló Polimorfizmus) (Székely 2008).  
 A nitrifikáló szervezetek közösségszerkezetének feltárására és az abban végbemenő 
változások felderítésére PCR technikán alapuló ujjlenyomat módszerek közül a DGGE 
(Kowalchuk és mtsai, 1997; Kowalchuk és mtsai, 1999; Hoefel és mtsai, 2005; Lydmark és 
mtsai, 2007) és T-RFLP (Horz és mtsai, 2000; Székely 2008; Jin és mtsai, 2010) módszereket 
gyakorta alkalmazzák. Az ujjlenyomat létrehozása a T-RFLP módszer esetében az amplikonok 
restrikciós emésztését követően keletkező floureszcensen jelölt, terminális fragmensek bázispár 
hosszúságán alapul. A DGGE módszert illetően az amplikonok bázissorrend összetétele, illetve 
az egyszálú DNS-molekulák másodlagos konformációja alapján jön létre a mikrobiális 
közösség ujjlenyomata. A terminális fragmensek (T-RFLP) és az amplikonok (DGGE) 
elválasztása mindkét technika esetében nagy felbontású gélelektroforézissel történik.  
 Mindkét ujjlenyomat technikának megvan a maga előnye és hátránya. A T-RFLP 
előnye, a DGGE módszerrel szemben, jobb reprodukálhatósága és a nagy mintaszámok 
összehasonlíthatósága. A DGGE módszer ugyanakkor a kis bázissorrend különbségeket mutató 
szekvenciák esetében nagyobb felbontást eredményez (Enwall és Hallin, 2009; Ye és Zhang, 
2010), míg a T-RFLP módszerrel nagyonbb felbontás (több OTU) érhető el (Moeseneder és 
mtsai, 1999). A bemutatott különbségek ellenére a két technika által kapott közösségi 




és mtsai, 1999; Enwall és Hallin, 2009; Ye és Zhang, 2010). Így elmondható, hogy mindkét 
módszer alkalmas a mikrobiális közösségek szerkezetének feltárására.  
 A nitrifikáló szervezetek DGGE és T-RFLP módszerekkel történő kimutatásának 
eredményeit összehasonlítva Ye és Zhang (2010) megállapították, hogy általában a két 
különböző módszerrel kapott eredmények konzisztensek. A nitrifikáló mikroorganizmusok 
közösségszerkezetének feltárása általában -Proteobacteria ammónia-oxidáló baktériumok, 
illetve Nitrospira és Nitrobacter nemzetségek specifikus 16S rRNS génjeik alapján történik. A 
III.3.2.1.1 Fejezetben leírtakkal összhangban, a Bacteria és Archaea amoA gének egyaránt 
alkalmasak az ammónia-oxidáló mikroorganizmusok közösségszerkezetének feltárására (Horz 
és mtsai, 2000; Székely 2008; Jin és mtsai, 2010). Horz és mtsai (2000) eredményeik alapján 
megállapították, hogy az amoA gén alapú T-RFLP megbízhatóan választja el a -Proteobacteria 







 Az Irodalmi áttekintésben összefoglaltak alapján láthattuk, hogy Magyarországon a 
fogyasztásra szánt ivóvizek jelentős részét felszín alatt elhelyezkedő rétegvizek szolgáltatják, 
amelyek egészségügyi kockázatot jelentő vegyületeket is tartalmazhatnak. A vízközművek 
feladata az ivóvizek fogyasztásra való alkalmasságának biztosítása, amely magába foglalja az 
egészségre káros anyagoktól való mentességet és a biológiai stabiltást.  
Munkánk során négy, rétegvízbázisra épülő, eltérő ivóvízkezelési eljárásokat alkalmazó 
ivóvízhálózat tenyésztésen alapuló és tenyésztéstől független módszerekkel történő részletes 
mikrobiológia vizsgálatát tűztük ki célul. 
➢ Célunk volt, az alkalmazott vízkezelési technológiák, ezen belül az alkalmazott 
fertőtlenítőszerek (klór és klór-dioxid) hosszú és rövid távú hatásának vizsgálata az 
ivóvízelosztó rendszerek planktonikus mikrobiótájára.  
➢ További célunk volt, az ivóvízhálózatokban előforduló mikrobiális közösségek térbeli 
változásának felderítése és az azokat befolyásoló fizikai és vízkémiai paraméterek 
hatásának vizsgálata. 
A vizsgálatba vont ivóvízhálózatok rétegvízbázisai ammónium-iont tartalmaztak, amelynek 
ivóvízelosztó rendszerekben történő oxidációját tapasztaltuk. 
➢ Így kérdésként merült fel, hogy az ivóvízelosztó rendszerekben megjelenő oxidált 
szervetlen nitrogén-formák (nitrit és nitrát), az ammónium-ion biotikus oxidációja, 
nitrifikáció útján keletkeztek-e.  
➢ Célunk volt, a nitrifikáció folyamatával érintett hálózati pontokon a folyamatban 
résztvevő mikrobiális közösségek részletes jellemzése, illetve az alkalmazott vízkezelési 
technológiák és a környezeti paraméterek hatásának vizsgálata a nitrifikációban résztvevő 
mikroorganizmusok közösségösszetételére. 
A tenyésztéssel feltárt mikrobiális közösségszerkezeti arányok a tenyésztési körülmények 
okozta szelekció következtében jelentősen eltérhetnek a valós viszonyoktól.  
➢ Kérdésként merült fel, hogy a nitrifikáló mikroorganizmusok sejtszámértékeinek 
becslésére alkalmazott MPN technika milyen mértékben képes feltárni a környezeti 
minták nitrifikáló mikroorganizmus közösségét.  
➢ Továbbá, hogy a környezeti minták autochton mikrobiális közössége hatást gyakorol-e a 
nitrifikáló mikroorganizmusok sejtszámértékeire. 
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V. ANYAG ÉS MÓDSZER 
V.1 Az ivóvízhálózatok jellemzése és mintavétel 
 Négy fejér megyei település ivóvízhálózatának (WN 1-4) két alkalommal történő 
részletes mikrobiológia vizsgálatát végeztük el. A vizsgálatba vont települések fogyasztásra 
szánt vizeit minden esetben felszín alatti, rétegvízek adták (1. táblázat).  
 A vizsgált ivóvízhálózatok alapszabásuk tekintetében eltértek. A nyersvizeket eltérő 
talpmélységű, illetve számú kút termelte az ivóvízelosztó rendszerekre (1. táblázat). A WN-4 
ivóvízhálózathoz négy darab kút tartozott, amelyek alternálva, párban (1W4-WW, 3W4-WW 
és 2W4-WW, 4W4-WW; „nevezéktant” ld. Függelék XI.1 pont 1. táblázat) termeltek az 
ivóvízelosztó rendszerre. A kitermelt nyersvíz két ivóvízhálózatban (WN-1 és WN-4) tározásra 
víztározókba került, majd azt követően a vízműtelepi pontra (18.A és 18.C ábra). Azon 
ivóvízhálózatok esetében, amelyek nem rendelkeztek víztározóval a kitermelt kútvizek 
közvetlenül jutottak a vízműtelepre. A vízműtelepi pontokról a különböző ivóvízkezeléseket 
követően a fogyasztásra szánt ivóvíz az ivóvízelosztó rendszerek csőhálózatán keresztül a 
fogyasztói pontokra (csapvíz), illetve három ivóvízelosztó rendszer esetében tározás céljából, 
víztornyokba került (18. ábra). 
1. táblázat. A vizsgálatba vont ivóvízhálózatok jellemzése. 
 
 
 A vízműtelepeken alkalmazott ivóvízkezelések a vizsgálatba vont ivóvízhálózatokban 
eltértek. A kutakból kitermelt nyersviz fertőtlenítésére erőteljes oxidálószereket, úgymint klórt, 
illetve klór-dioxidot alkalmaztak (1. táblázat). Az ivóvízelosztó rendszerek közül egynél klórt 
(WN-1), kettő esetében (WN-2, WN-3) klór-dioxidot, míg a negyedik (WN-4) 
ivóvízhálózatban a két fertőtlenítőszert kombináltan alkalmazták (1. táblázat). A klórt a WN-1 
és WN-4 ivóvízhálózatok víztározóiba adagolták (18.A és 18.C ábra). A WN-1 
ivóvízhálózatnál a második mintavételkor az alkalmazott klórt közvetlenül a kútba jutatták. A 
WN-1 21 000 215 klór - légoxidáció
WN-2 78 000 120 klór-dioxid (2) 2009. július























WN-4 256 000 212, 142, 84, 88 klór + klór-dioxid (1) 2009. július
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klór-dioxidot mindhárom ivóvízhálózatban a vízműtelepet elhagyó vízhez adagolták (18.B és 
18.C ábra). A klór-dioxid alkalmazása a WN-2 és WN-4 ivóvízhálózatokban az első 
mintavételt megelőzően 4 hónappal, próbaüzem jelleggel kezdődött, míg a WN-3 esetében már 
hosszabb ideje (17 hónapja) fennálló kezelést végeztek. A második mintavételkor a klór-
dioxidot rutinszerűen és hosszútávon alkalmazták. 
 A WN-1 és WN-4 ivóvízhálózatoknál vízkezelésként a víztározó medencéket 
levegőztették. A WN-4 ivóvízhálózatban a víz ivóvízelosztó rendszerre táplálását megelőzően 
szűrők alkalmazásával vas- és mangántalanítás is végeztek, utóbbi elősegítésére a szűrők előtt 
kálium-permanganátot is adagoltak. A szűrésen átesett vízhez a vízműtelepi ponton, vízlágyítás 
céljából polifoszfátot adagoltak. 
  
 
18. ábra. A vizsgálatba vont ivóvízhálózatok sematikus felépítése. Az ábrákon feltüntettük az 
alkalmazott fertőtlenítőszereket (klór és klór-dioxid), illetve azok adagolásának helyeit. Az egyes 
ivóvízhálózatok mintavételi pontjait * jelöltük. (A) WN-1 ivóvízhálózat, (B) a hasonló felépítésű WN-2 
és WN-3 ivóvízhálózatok, (C) WN-4 ivóvízhálózat sematikus felépítése. 
 
 Az egyes ivóvízhálózatok különböző, az ivóvíz minősége szempontjából meghatározó 
pontjairól vettünk mintákat: a kezeletlen kútvíz (W), vízműtelepet elhagyó (P), a víztoronyban 
tárolt (T), illetve fogyasztói pontok - csapvíz (E) (18. ábra). A minták elnevezése során az 
A B 
C 
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ivóvízhálózatok mintavételi pontjainak fent említett rövidítését az ivóvízhálózatok sorszámai 
követik (1-4), amelyet a termelőkutak WW, míg a kezeléseken átesett ivóvízelosztó 
rendszerekből (vízműtelep, víztorony, fogyasztói pont) származó vízmintákat DW rövidítés 
követ, a mintákra vonatkozó rövidítéseket a Függelék XI.1 pontjának 1. táblázatában foglaltuk 
össze. A kijelölt mintavételi pontokról aszeptikus módon, 5 perces öblítést követően 1 és 2 liter 
vízmintát vettünk tenyésztéses, illetve molekuláris mikrobiológiai vizsgálatokhoz. A minták 
szállítása 4oC-on történt, amelyeket a laboratóriumba szállítást követően azonnal feldolgoztunk. 
A mintavételeket 2009 és 2012 októberében végeztük.  
 
V.2 Fizikai és kémiai vizsgálatok 
 A vízkémiai elemzéseket a Fejérvíz Zrt. akkreditált laboratóriuma végezte. A magyar 
szabványoknak megfelelően meghatározták a szervetlen nitrogén-formák közül az ammónium-
ion (NH4
+ MSZ EN ISO 11732:2005), a nitrit- és nitrát-ion (NO2
-, és NO3
- MSZ 1484-13:2009) 
koncentrációt, továbbá a kémiai oxigénigényt (KOI MSZ 448-20:1990). A mért szervetlen 
nitrogénformák (ammónium-ion, nitrit és nitrát) nitrogén-egyenértékeinek összegzése alapján 
meghatároztuk a különböző mintavételi pontok -számított- teljes szervetlen nitrogén tartalmát 
(TNi cal.). A szervetlen nitrogén formák meghatározására alkalmazott spektrofotometrián 
alapuló módszer alsó méréshatára az ammónium-ionra <0,02 mg l-1, nitritre <0,01 mg l-1 a 
nitrátra vonatkozóan pedig <1 mg l-1 koncentráció érték. A permanganometriával 
meghatározott KOI érték alsó méréshatára <0,2 mg l-1 érték. 
 Helyszíni mérés során Multi 350i multimeter (WTW, Weilheim, Germany) terepi 
mérőkészülékkel a pH, hőmérséklet és az oldott oxigén koncentráció értékeket is 
meghatároztuk. 
 
V.3 Az alkalmazott mikrobiális közösség vizsgáló módszerek áttekintése 
 Az ivóvízhálózatok vízmintáinak részletes mikrobiológiai vizsgálatára tenyésztéses és 
tenyésztéstől független módszereket alkalmaztunk. Tenyésztéses eljáráson alapuló 
módszerekkel meghatároztuk a vízmintákban jelenlevő heterotróf baktériumok 
csíraszámértékeit, továbbá a nitrifikációban, nitrát-redukcióban és denitrifikációban résztvevő 
szervezetek legvalószínűbb élő sejtszámértékeit (most probable number - MPN). A nitrifikáló 
baktériumok MPN értékeinek meghatározására alkalmazott táplevesek felhasználásával dúsító 
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tenyészeteket állítottunk össze a szervetlen nitrogén-formák (ammónium-ion, nitrit) 
oxidációjában szerepet játszó mikroorganizmusok azonosítása céljából (19. ábra). 
 Közösségi, genomiális DNS alapú, tenyésztéstől független mikrobiológiai 
módszerekkel tártuk fel a mikrobiális közösségek összetételét. A vízmintákban, illetve a 
nitrifikáló baktériumok dúsító tenyészeteiben jelenlevő Bacteria és Archaea közösségek 
szerkezetét 16S rRNS gén, a nitrifikációban szerepet játszó ammónia-oxidáló 
mikroorganizmusokét az ammónia oxidációjában résztvevő Bacteria és Archaea ammónia-
monooxigenáz (amoA) gén, míg a nitrit-oxidáló baktériumokét nemzetség specifikus 16S rRNS 
gén alapú molekuláris ujjlenyomat módszer alkalmazásával (Terminális Restrikciós Fragmens 
Hossz Polimorfizmus – T-RFLP) tártuk fel. Az egyes közösségek domináns tagjait a vizsgált 
gének bázissorrend homológia elemzésével azonosítottuk klóntárak létrehozásával (19. ábra). 
A denitrifikációban résztvevő szervezeteket a folyamatban szerepet játszó nitrit-reduktáz (NirS 
és NirK) gének alapján mutattuk ki. 
 
19. ábra. Az ivóvízhálózatok vízmintáinak részletes mikrobiológiai vizsgálatára alkalmazott 
tenyésztéses és tenyésztéstől független módszerek áttekintése. 
 
V.4 Tenyésztésen alapuló vizsgálatok 
V.4.1 Heterotróf baktérium csíraszámértékek 
 A heterotróf baktériumok csíraszámértékeinek (TKE - telepképző egység ml-1) 
meghatározását élesztőkivonat agar (yeast extract agar - YEA) és az oligotróf R2A táptalaj 
alkalmazásával végeztük (Függelék XI.2. pont 2. és 3. táblázat). A vízmintákból készített 
tízszeres hígítási sorozatok tagjainak 0,1 ml mennyiségeinek három-három párhuzamosban 
történő leoltására a YEA táptalajon lemezöntéses (MSZ-ISO 6222:2000 szabvány szerint), míg 
az R2A táptalajon szélesztéses technikát alkalmaztunk. A 201/2001. (X. 25.) Kormányrendelet 
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6. számú mellékletében szereplő ivóvízre vonatkozó előírások alapján az élesztőkivonat agart 
3, míg az R2A táptalajt 7 napon keresztül 22oC-on inkubáltuk. 
 
V.4.2 A nitrifikáló baktériumok legvalószínűbb élő sejtszámértékei 
 A nitrifikáló baktériumok sejtszámértékeinek becslésére a tenyésztéses eljáráson 
alapuló határhígítással megállapított legvalószínűbb élő sejtszámérték (most probable 
number-MPN) technikát alkalmaztuk. Mind az ammónia-, mind a nitrit-oxidáló baktériumok 
MPN értékeinek meghatározására a Lipponen és mtsai (2002) által közölt, nyomelem oldattal 
kiegészített tápközegeket alkalmaztuk (Függelék XI.2 pont 4-6. táblázat). Az MPN értékek 
meghatározása 96 lyukú mikrotitráló lemezekben történt, egy-egy minta esetében 8 
párhuzamosban 12 lépéses hígítási sorozatot készítettünk. 
 A második mintavételi időpontból származó vízmintákat inokulumként alkalmazva 
összeállítottunk az ammónia- és a nitrit-oxidáló baktériumok kimutatására, illetve dúsítására 
alkalmas 16-16 darab dúsító tenyészetet. A dúsítók összeállítására a Lipponen és mtsai (2002) 
által, a nitrifikáló baktériumok MPN értékeinek meghatározására javasolt tápközegeket 
alkalmaztuk. A dúsító tenyészeteket 120 ml térfogatú üvegekben a megfelelő tápközegek és 
vízminták 1:1 arányú elegyével 90 ml végtérfogatban állítottuk össze.  
 A vizsgálatba vont ivóvízhálózatok különböző pontjairól származó vízmintákkal 
inokulált tenyészetek elnevezése megegyezik a hálózati pontoknál alkalmazott logikával. Az 
ivóvízhálózati pontok rövidítését követő számok az ivóvízhálózatok sorszámaival 
feleltethetőek meg, amelyet az ammónia-oxidáló baktériumok tenyészetei esetében AM, míg a 
nitrit-oxidáló baktériumok tenyészeteit illetően NM rövidítés követ, a mintákra vonatkozó 
jelöléseket a Függelék XI.1 pont 1. táblázatában közöljük. 
 A nitrifikáló baktériumok MPN lemezeit és dúsító tenyészeteit 9 hétig, 22oC-on 
inkubáltuk. Az ammónia-oxidáló baktériumok tenyészeteinek kiértékelése 40 l tömény 
kénsavas 0,2% difenil-amin oldattal történt, amely az ammónia-oxidáló baktériumok 
növekedése, aktivitása során képződő nitrittel, továbbá a jelenlevő nitráttal egyaránt kék 
színreakciót ad. A kék színreakció az ammónia oxidációja szempontjából pozitívnak tekinthető. 
Abszorbanciáját 630 nm hullámhosszúságon detektáltuk mikrolemez leolvasó (Sunrise, Tecan, 
Svájc) alkalmazásával. A nitrit-oxidáló baktériumok tenyészeteink kiértékelését 40 l Griess-
Ilosvay reagenssel végeztük, amely a nitrit-oxidáló baktériumok számára szubsztrátként 
szolgáló nitrittel vörös színreakciót ad. A vörös színreakció a nitrit oxidációja szempontjából 
negatívnak tekinthető. Abszorbanciáját 540 nm hullámhosszúságon detektáltuk mikrolemez 
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leolvasó (Sunrise, Tecan, Svájc) alkalmazásával. A nitrifikáló mikroorganizmusok dúsító 
tenyészeteinek kiértékelését azok 1-1 ml mennyiségének felhasználásával a fentiekkel azonos 
módon végeztük. A MPN lemezek esetében kapott mintázatból az MPN sejtszámbecslés 
szabályai szerint a legvalószínűbb élő sejtaszámot Rowe és mtsai (1977) szerint számítottuk ki. 
 
V.4.3 A denitrifikáló és nitrát-redukáló baktériumok legvalószínűbb élő sejtszámértékei 
 A denitrifikáció során a nitrát redukciós lépések sorozatán keresztül alakul át nitritté, 
különböző nitrogén-oxidokká és végső soron nitrogén gázzá. Azon szervezeteket, amelyek a 
nitrátot nitritté képesek redukálni nitrát-redukáló baktériumoknak míg, ha a redukciós folyamat 
során nitrogén-oxidok, illetve nitrogén gáz keletkezik denitrifikáló baktériumoknak tekintjük. 
A denitrifikáló és nitrát-redukáló baktériumok sejtszámértékeinek becslésére szintén a 
tenyésztéses eljáráson alapuló legvalószínűbb élő sejtszámérték (MPN) technikát alkalmaztuk. 
A vízmintákból készített tízszeres hígítási sorozatok tagjainak 1 ml mennyiségeit három-három 
párhuzamosban 10 ml végtérfogatú nitrát táplevesbe (Függelék XI.2 pont 7. táblázat) oltottuk, 
majd 7 napon keresztül 28oC-on inkubáltuk. 
 A sikeres denitrifikáció folyamatát a Durham csőben megjelenő gáz buborékok jelezték. 
A tenyészetek 1-1 ml mennyiségének felhasználásával ellenőriztük a nitrát redukciója során 
keletkező nitrit jelenlétét 20 l Griess-Ilosvay oldat segítségével, amely a nitrittel vörös 
színreakciót ad. A kapott mintázatból az MPN sejtszámbecslés szabályai szerint a 
legvalószínűbb élő sejtszámot Rowe és mtsai (1977) által javasoltak alapján számítottuk ki. 
 
V.5 Molekuláris mikrobiológiai vizsgálatok 
V.5.1 Közösségi genomiális DNS kinyerése 
 A két liter térfogatú vízmintákat, illetve a nitrifikáló baktériumok dúsítására alkalmazott 
tenyészetek teljes térfogatát molekuláris mikrobiológiai vizsgálatokhoz szükséges genomiális 
DNS kinyerése céljából, alapos homogenizálást követően 0,2 m pórus átmérőjű cellulóz nitrát 
membránon (Millipore, Billerica, USA), vákuumszűrő berendezés alkalmazásával szűrtük le. A 
genomiális DNS-t az UltraClean Soil DNA Isolation Kit (MO-BIO Laboratories, Inc., USA) 
alkalmazásával vontuk ki a gyártó utasítása szerint. A sejtek feltárása során a gyártó által 
javasolt enzimatikus eljárást kiegészítettük fizikai feltárással, amely során a membránokat 
mikrogyöngyöket tartalmazó “Bead Solution tubes”-ban (MoBio Laboratories Inc. USA) 2 
percig, 25 Hz-en Retsch MM301 típusú sejtmalommal (Retsch, Haan, Németország) rázattuk. 
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V.5.2 Terminális Restrikciós Fragmens Hossz Polimorfizmus (T-RFLP) 
 A Bacteria és Archaea, illetve a nitrifikáló mikroorganizmusok közösségeinek 
szerkezetét molekuláris ujjlenyomat technika, a terminális restrikciós fragmens hossz 
polimorfizmus (T-RFLP) alkalmazásával tártuk fel. A T-RFLP szemikvantitatív, 
diverzitásbecslő módszer.  
 A TRFLP eljárás során a fluoreszcens 
jelölést tartalmazó forward primerrel szaporított 
DNS termékeket restrikciós endonukleázzal 
hasítjuk. A közösség különböző tagjaiból 
származó eltérő bázissorrenddel jellemezhető 
PCR-termékekből az enzim hasítása 
következtében eltérő hosszúságú fragmentumok 
keletkeznek (terminális restrikciós 
fragmensek - T-RF-ek). A kapott fragmensek 
nagy felbontású kapilláris gélelektroforézis 
segítségével választhatóak el és lézer 
gerjesztéssel detektálhatóak (20. ábra). A 
fragmensek méretét belső hossz sztenderd 
alkalmazásával határoztuk meg. Az eljárás 
eredményeképpen kapott elektroferogramon megjelenő csúcsok méretük növekedésének 
sorrendjében láthatóak, a mintázat alapján pedig következtetni lehet az egyes közösségalkotó 
mikroszervezetek jelenlétére. Az egyes csúcsok alatti terület pedig arányos a hozzá tartozó 
szervezet közösségben képviselt relatív gyakoriságával (abundanciájával). 
 
V.5.2.1 Polimeráz láncreakció (PCR) 
 A polimeráz láncreakció (PCR) során az izolált DNS egy szakaszát specifikus 
kezdőszekvencia (primer) párok segítségével szaporítjuk (amplifikáljuk). A Bacteria és 
Archaea közösségek tagjainak 16S rRNS génjét a Függelék XI.3 pont 8. táblázatában szereplő 
primerek alkalmazásával amplifikáltuk. 
 Az általunk alkalmazott univerzális primer párok a Bacteria domén 16S rRNS gén 
V1-V3 régiójának, míg az Archaea domén V2-V5 régiójának 500 bázispár hosszúság körüli 
vagy azt meghaladó szakaszának amplifikálását teszik lehetővé, amelyek alkalmasak a Bacteria 
20. ábra. A T-RFLP sematikus ábrája. 
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és Archaea közösségek összetételének ujjlenyomat és bázissorrend elemző módszerekkel való 
feltárására. 
 Az Archaea közösség 16S rRNS génjének vizsgált szakaszát, két egymást követő PCR 
reakció során ún. „semi-nested” PCR technikával amplifikáltuk (Függelék XI.3 pont 8. 
táblázat). A „semi-nested” PCR reakció első körében egy „touch down” PCR reakciót 
állítottunk össze, amelynek hőprofilját a 2. táblázatban, míg reakcióelegyének összetételét a 
Függelék XI.3 pont 9. táblázatában közöljük. 




 A „touch down” PCR reakció csökkenti az aspecifikus termékek keletkezésének 
mértékét, amely során a primerek templát DNS szálhoz való specifikus kötődését a kezdeti nagy 
annelációs hőmérséklet (60oC) biztosítja. A sokszorosított specifikus PCR termékek nagyobb 
gyakorisággal való amplifikálódását az annelációs hőmérséklet 0,5oC-al történő csökkenése 
(50oC-ig) teszi lehetővé. A PCR ciklusok a legkisebb, azaz a „touch down” hőmérsékleten 
fejeződnek be. A „semi-nested” PCR második körében alkalmazott PCR hőprofilját a 3. 
táblázatban közöljük. 
 A Bacteria domén kimutatására alkalmazott PCR reakció összetételét a Függelék XI.3 
pont 9. táblázatában, míg hőprofilját a 3. táblázatban mutatjuk be. 
 A nitrifikáló szervezetek közül az ammónia-oxidáló mikroorganizmusokat az ammónia 
oxidációjában résztvevő Bacteria és Archaea amoA gének alapján, míg a nitrit oxidációjában 
résztvevő nitrit-oxidáló baktériumokat, Nitrospira nemzetség specifikus 16S rRNS gén alapján 
mutattuk ki. A nitrifikáló szervezetek kimutatására alkalmazott primerek jellemzőit a Függelék 
XI.3 pont 8. táblázatában foglaljuk össze. Az alkalmazott PCR reakciók összetételei 




C) Időtartam (min) Ciklusszám







Végső extenzió 72 10:00
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3. táblázat. Bacteria, Archaea 16S rRNS, illetve amoA gének és a denitrifikáció folyamatában 
résztvevő nitrit-reduktáz (NirS, NirK) gének kimutatására alkalmazott PCR reakciók hőprofilja. 
 
 
 A T-RFLP eljáráshoz a célgének (16S rRNS, amoA gének) szaporításához alkalmazott 
forward primerek hexaklór-fluoreszcein (HEX) fluoreszcens jelölést tartalmaztak. 
 A PCR reakciók a GeneAmp PCR System (Model 2400, Applied Biosystems, Foster 
City, USA) készülékben zajlottak. 
 A keletkezett PCR termékeket töltő pufferrel (30 v/v % glicerin, 0,25 mM 
brómfenolkék) történő összekeverését követően 1%-os agaróz gélben (1g agaróz, 100 ml 1x 
TBE puffer [Függelék XI.3 pont 10. táblázat] és 5 l 10 mg ml-1 koncentrációjú etídium-
bromid) detektáltuk. Az elektroforézis 100V feszültségen 20 percig zajlott. Az etídium-
bromiddal festődött PCR termékek jelenlétét UV fénnyel való gerjesztést követően detektáltuk, 
a termékek méretének meghatározását 2,5 l pUC Mix Marker 100 (Fermentas, Vilnius, 
Litvánia) molekulasúly marker segítségével végeztük. 
 
V.5.2.2 Restrikciós emésztés és kapilláris elektroforézis 
 A szaporított Bacteria és Archaea 16S rRNS és amoA gének szakaszait II-típusú 
restrikciós endonukleáz enzimekkel (Fermentas) hasítottuk, a különböző gének hasításához 
alkalmazott enzimeket és azok felismerő helyeit a Függelék XI.3 pont 11. táblázatában 
mutatjuk be. A reakcióelegy összetétele a Függelék XI.3 pont 12. táblázatában szerepel, amely 
reakciók az egyes enzimek működéséhez optimális hőmérsékleten 3 órán keresztül, az enzim 
reakciók inaktivációja pedig 20 percen kersztül zajlottak (Függelék XI.3 pont 11. táblázatában).
 A kapott emésztmények só- és fehérjeszennyezőit etanolos tisztítással távolítottuk el, 
amely során az alkoholos közegben a DNS kationos anyagokkal reagálva csapadékot képez, 
Lépés Cél gén Hőmérséklet (
o
C) Időtartam (min) Ciklusszám
Kezdeti denaturáció 98 5:00
Denaturáció 94 0:30
Bacteria 16S rRNS 52
Archaea 16S rRNS 58
AOB amoA 50
AOA amoA 53





Végső extenzió 72 10:00
32Anneláció 0:45
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így lehetővé téve az elektroforézist zavaró anyagok eltávolítását. Az etanolos tisztítás lépéseit 
a Függelék XI.3.1 pontjában és a Függelék XI.3. pont 14. táblázatában mutatjuk be. 
 A mintákban jelenlevő fragmenseket kapilláris gélelektroforézissel választottuk el, a 
fragmensek méretét GeneScanTM-500 TamraTM Standard (Applied Biosystems, Foster City, 
USA) belső sztenderd segítségével határoztuk meg. A kapilláris elektroforézis során az egyszálú 
DNS termékek válnak detektálhatóvá, amelyet a denaturálószerként alkalmazott formamid 
(elegy összetételét ld. Függelék XI.3.1 pont 13. táblázat), illetve a 98oC-on 5 percig történő 
denaturáció tesz lehetővé. 
 A gélelektroforézist ABI PrismTM 310 Genetic Analyser (Applied Biosystems) 
berendezéssel végeztük POP-4 polimer alkalmazásával, az elektroforézis 8 sec injekciós és 29 
perces futási idővel, 60 oC-on és 15 kV feszültségen zajlott. 
V.5.2.3 A T-RFLP adatok kiértékelése, feldolgozása 
 A kromatogramok feldolgozását a GeneScan (Applied Biosystems Version 3.7, Foster 
City, USA) szoftverrel végeztük. Az egyes minták futási eredményei közül azokat fogadtuk el, 
amelyek relatív összfluoreszcencia értéke 150.000 és 300.000 relatív fluoreszcens egység közé 
esett. A csúcs pozíciók meghatározását követően az 50 bázispár hosszúságnál rövidebb 
csúcsokat az elemzésből kizártuk. 
 Az adatok kiértékelése során a zajszűrést (csúcs területe, normál szórás szorzó: 4), 
illetve az egyes futások egymáshoz illesztését (csoportosítási küszöbérték: 0,7), ezáltal az 
adatmátrix létrehozását T-REX (T-RFLP Analysis EXpedited; Culman és mtsai, 2009) szoftver 
segítségével végeztük. A futásbéli hibák kiküszöbölése céljából az egyes minták párhuzamos 
futásai alapján létrehoztunk egy konszenzus profilt. Az illesztés során létrehozott adatmátrixban 
objektumokként az egyes mintavételi pontok, míg változókként a terminális fragmensek (T-RF) 
szerepeltek, a mátrix értékeit a T-RF-ekhez tartozó görbe alatti területek százalék értékei adták. 
Az adatmátrixból kizártuk az 1% alatti relatív abundanciával rendelkező T-RF-eket, továbbá a 
robusztusabb eredmények elérése céljából a két különböző restrikciós endonukleázzal kapott 
eredményeket együttesen kezeltük. 
 A kapott adatok értelmezése céljából a többváltozós adatsorok értékelésére alkalmas 
főkomponens elemzést (PCA) alkalmaztuk, amely módszer alkalmas az adatmátrixban 
szerepelő relatív mennyiségek (terület százalék) elemzésére. A PCA lehetővé teszi az 
adathalmazok dimenzióinak lecsökkentését, az adatokban meglévő varianciák lehető 
legnagyobb mértékben való megtartásával. A módszer előnye, hogy az objektumok (minták) és 
a változók (T-RF) egy egyesített diagramon, a biploton ábrázolhatóak. A PCA módszer hátrány, 
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hogy a minták elválása a páros hiányra érzékeny euklidészi távolságon alapul, amely hiányt a 
PCA módszer hasonlóságként kezeli. A páros hiány esetén egy változó jelen esetünkben T-RF, 
nulla értéket vesz fel két vagy több mintában. Így a mintáink közötti különbségek, illetve 
hasonlóságok feltárására hierarchikus osztályozást is végzetünk, amely során a páros hiányra 
nem érzékeny Bray-Curtis hasonlósági index (Rees és mtsai, 2004) alkalmazásával távolság 
optimalizáló UPGMA (Unweighted Pair Group Method using Arithmetic averages) 
csoportátlag módszert alkalmaztunk. A PCA és az UPGMA elemzést a Past (Hammer és mtsai, 
2001) statisztikai program segítségével végeztük el. 
 Az ivóvízhálózatok mikrobiális közösségei között lévő különbségekben szerepet játszó 
környezeti paraméterek megállapítása céljából a környezetei változókat, mint vektorokat az R 
program csomag (Oksanen és mtsai, 2015; R Core Team, 2015) envfit funkciójával a T-RFLP 
adatok főkomponens elemzése által kapott ordinációra illesztettük. Az illeszkedés 
szignifikancia szintjeit 10.000 random permutációval határoztuk meg. 
 A Shannon (H) és Simpson (D) diverzitás index értékeit a Bacteria és Archaea 
közösségének az AluI, az ammónia-oxidáló Bacterianak a TaqI, az ammónia-oxidáló 
Archaeanak a Hin6I és a nitrit-oxidáló baktériumoknak pedig az MspI restrikciós 
endonukleázok által kapott T-RFLP adatmátrixaik alapján határoztuk meg.  
 
V.5.3 A mikrobiális közösség tagjainak bázissorrend elemzés alapján való azonosítása  
 A Bacteria, Archaea, illetve a nitrifikáló mikroorganizmus közösségek domináns 
közösségalkotóinak meghatározása céljából klóntárakat készítettünk. A közösségi PCR során 
keletkező poliklonális termékekből, kék-fehér szelekción alapuló pGem®-T Vector System 
(Promega, Madison, USA) alkalmazásával, a bázissorrend elemzésen alapuló 
fajmeghatározáshoz szükséges, monoklonális PCR termékeket állítottunk elő a gyártó utasítása 
szerint. 
 A klóntárak készítéséhez a közösségi PCR termékeket a Bacteria, Archaea illetve a 
Nitrospira nemzetség esetében 16S rRNS gén, míg az ammónia-oxidáló mikroorganizmusok 
esetében Bacteria és Archaea amoA gének amplifikálásával állítottuk elő (Függelék XI. 3 pont 
8. táblázat). A PCR reakciók összetételükben megegyezettek Függelék XI. 3 pont 9. 
táblázatában közöltekkel. A PCR reakciók hőprofilja megegyezett az 3. táblázatban 
közöltekkel a végső extenziós idő kivételével, amelyet minden esetben 30 percre 
módosítottunk. Utóbbi teszi lehetővé a polimeráz enzim (LCTaq DNS Polimeráz) terminális 
transzferáz aktivitása révén a PCR termékeken a túlnyúló láncvégi adenin nukleotid kiépülését, 
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amely elengedhetelen a PCR terméknek az általunk alkalmazott túlnyúló timinnel rendelkező 
TA klónozó vektorba történő beépüléséhez. 
 A keletkezett termékeket EZ-10 Spin Column PCR Products Purification Kit (Bio Basic, 
Amherst, USA) alkalmazásával tisztítottuk meg a gyártó utasítása szerint a klónozni nem kívánt 
primerektől és a további felhasználást zavaró só- és fehérjeszennyeződésektől. 
 A Bacteria és Archaea 16S rRNS géneket JM109 (Promega, Madison, USA), míg az 
amoA géneket TOP10 kompetens sejtekbe (InvitrogenTM, Life Technologies, Carlsbad, USA) 
transzformáltuk. 
 A kompetens sejtek 16S rRNS génjének felszaporítását elkerülendő a klónozott DNS 
fragmentumok reamplifikációjára nested PCR technikát alkalmaztunk. A nested PCR reakció 
első körében a klónozó vektor felszaporítását végeztük M13 primer (Sambrook és Russell, 
2001) alkalmazásával, amely PCR reakció elegy összetétele megegyezett a Függelék XI. 3 pont 
9. táblázatában közöltekkel, míg a PCR reakció hőprofilját a 4. táblázatban mutatjuk be. Az 
M13 PCR reakciót követően került sor a klónozott gének felszaporítására az egyes génekre 
specifikus primerekkel (Függelék XI. 3. pont 8. táblázat), a PCR reakciók elegyeinek 
összetétele és hőprofiljai megegyeztek a Függelék XI. 3 pont 9. táblázatban és a V.5.2.1 Fejezet 
3. táblázatában közöltekkel. 
 Az amplifikált inzerteket a T-RFLP módszer esetében alkalmazott restrikciós 
enzimekkel (Függelék XI. 3. pont 11. táblázat) létrehozott ARDRA (Amplifikált Riboszomális 
DNS Restrikciós Analízis) mintázataik alapján csoportosítottuk. Az így létrehozott 
klóncsoportok egy-egy reprezentatív tagja esetében elvégeztük azok bázissorrend elemzését, 
illetve a V.5.2.2 Fejezetben leírtak alapján meghatároztuk a terminális restrikciós 
fragmenseiket. 
4. táblázat. A klónozó vektor felszaporítására alkalmazott M13 PCR reakció hőprofilja. 
 
 
 A bázissorrend elemzésnél a Sanger-féle stopnukleotida módszer módosított változatát 
alkalmaztuk. A szekvenáló reakciót megelőzően a PCR termékeket az EZ-10 Spin Column PCR 
Products Purification Kit (Bio Basic, Amherst, USA) alkalmazásával tisztítottuk meg. A 
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tisztított PCR termékekre végzett szekvenáló reakció az ABI Prism Big Dye Terminator Cycle 
Sequencing Ready Reaction Kit (Applied Biosystems) felhasználásával a gyártó utasítása 
szerint történt. A kapott reakcióelegyek tisztítását etanolos precipitációval végeztük (Függelék 
XI.3.1 pont és 14. táblázat). A bázissorrend elemzéshez szükséges kapilláris gélelektroforézist 
a BIOMI Kft. (Gödöllő), illetve LGC Ltd (Berlin) munkatársai végezték. 
 A kapott bázissorrend adatok kiértékelését MEGA7 (Kumar és mtsai, 2016) program 
segítségével végeztük. Az egyes reprezentánsok legközelebbi rokon szervezeteit a GenBank 
adatbázisban, míg a legközelebbi típustörzseket az EzTaxon-e (Kim és mtsai, 2012) 
adatbázisában azonosítottuk BLAST (Basic Local Alignment Search Tool; 
http://www.ncbi.nih.gov/BLAST) algoritmus alkalmazásával. A megközelítőleg 500 bázispár 
hosszúságú OTU-k (Operational Taxonomic Unit – operatív taxonómiai egység) 
meghatározása során a Tindall és mtsai (2010) által javasoltak alapján 95% feletti hasonlóság 
nemzetség szintű, 97% feletti hasonlóság alapján fajszintű besorolást végeztünk.  
 A klónszekvenciák az European Nucleotide Archive adatbázisban tekinthetőek meg, a 
16S rRNS gén a LK936303–LK936367 és LT549386-LT549445, míg az Bacteria és Archaea 
amoA gének a KJ997969–KJ997974 és KX507014-KX507023 génbanki számok alatt. 
 
V.5.4 A denitrifikációban résztvevő szervezetek kimutatása 
 A denitrifikációban résztvevő szervezeteket a folyamatban résztvevő nitrit-reduktáz 
(NirS és NirK) gének alapján mutattuk ki, azonban a közösségek összetételének vizsgálatát nem 
tartottuk indokoltnak. A denitrifikációban résztvevő gének kimutatására alkalmazott 
primereket a Függelék IX.3 pont 8. táblázatában mutatjuk be. A PCR reakciók elegyeinek 
összetétele és hőprofiljai megegyeztek a Függelék XI. 3 pont 9. táblázatban és a V.5.2.1 Fejezet 
3. táblázatában közöltekkel. A PCR reakciók a GeneAmp PCR System (Model 2400, Applied 
Biosystems, Foster City, USA) készülékben zajlottak. A keletkezett PCR termékek detektálása 
megegyezett a V.5.2.1 Fejezetben közöltekkel.  
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VI. EREDMÉNYEK ÉS ÉRTÉKELÉSÜK 
VI.1 A vizsgálatba vont ivóvízhálózatok fizikai és kémiai paramétereinek jellemzése 
 A vizsgálatba vont ivóvízhálózatok vízellátását rétegvizek szolgáltatják, amelyek 
egészségügyi kockázatot jelentő ionok közül ammónium-iont tartalmaztak. Mindkét vizsgálati 
időpontban a négy ivóvízhálózathoz tartozó kutak közel azonos ammónium-ion-N koncentráció 
értékekkel (0,34-0,84 mg NH4
+-N l-1) rendelkeztek (21. ábra és 5. táblázat). Az első 
mintavételi időpontban a W3-WW1 kút ammónium-ion-N koncentrációja 0,05 mg NH4
+-N l-1 
volt, amely jelentősen elmaradt a második mintavétel során tapasztalt 0,45 mg NH4
+ -N l-1 
koncentrációtól, illetve az azt megelőző két év átlag értékétől (0,36 ± 0,2 mg NH4
+-N l-1). A 
kútvizekben a nitrit és nitrát koncentráció nem volt kimutatható, egy kút a 4W4-DW1 
kivételével, amelyben kis nitrit (0,01 mg NO2
--N l-1) és nitrát (0,11 mg NO3
--N l-1) 
koncentrációt mutattunk ki (21. ábra, 5. táblázat). 
 Az ivóvízelosztó rendszerek hálózati pontjain megjelenő oxidált szervetlen nitrogén-
formák (nitrit és nitrát) tekintetében a különböző ivóvízelosztó rendszerekben mind térbeli, 
mind pedig időbeli eltéréseket tapasztaltunk. 
 
21. ábra. Az ivóvízhálózatokhoz tartozó kutak és ivóvízelosztó rendszeri pontok pH értékei és a 
szervetlen nitrogén-formák (ammónium-ion, nitrit és nitrát) nitrogén-egyenértékre számított 
koncentráció értékei a mintavételi időpontokban. A minták rövidítése a következő: W- kútvíz, P-
vízműtelep, T- víztorony, E- fogyasztói pont, WW- termelőkút, DW- ivóvízelosztó rendszer, a két utóbbi 
rövidítést követő számok 1- az első, 2- a második mintavételt jelölik. 
 
 Az első mintavételi időpontban az ammónium-ion koncentráció a WN-3 ivóvízelosztó 
rendszer víztorony és a fogyasztói pontjain azonos értékű volt, míg a második mintavétel során 
az utóbbi hálózati ponton értéke kismértékben csökkent (21. ábra és 5. táblázat). 




5. táblázat. Az ivóvízhálózatokhoz tartozó kutak és ivóvízelosztó rendszeri pontok fizikai és kémiai paraméterei a mintavételi időpontokban. I. MV- első 





C) DO (mg l
-1
)
I.MV I.MV I.MV II.MV I.MV II.MV I.MV II.MV I.MV II.MV I.MV II.MV I.MV II.MV
Kút 20 0,71 (7,94) 1,30 0,93 8,2 8,4   0,84   0,72 <0,01 <0,01 <0,11 <0,11 0,84 0,72
Vízműtelep 18 4,99 (53,09) 1,22 1,48 7,8 8,2   0,58   0,59   0,09 <0,01   0,14 <0,11 0,81 0,59
Fogyasztói pont 17 5,18 (53,96) 1,17 1,54 8,1 8,3   0,33   0,57   0,07 <0,01 <0,11 <0,11 0,40 0,57
Kút 14 1,95 (18,9) 1,11 0,93 7,8 7,9   0,59   0,51 <0,01 <0,01 <0,11 <0,11 0,59 0,51
Víztorony 15 1,88 (18,81) 1,00 1,33 7,6 8,0   0,54   0,47 <0,01   0,02   0,14 <0,11 0,68 0,49
Fogyasztói pont 15 2,03 (20,31) 1,11 0,93 7,9 7,9 <0,01   0,51 <0,01 <0,01   0,59 <0,11 0,59 0,51
Kút 18 0,48 (5,14) 0,45 0,67 7,8 7,9   0,05   0,45 <0,01 <0,01 <0,11 <0,11 0,05 0,45
Víztorony 18 3,50 (36,10) 0,45 0,72 7,7 7,9   0,39   0,24   0,04   0,05   0,14   0,20 0,57 0,49
Fogyasztói pont 18 8,21 (87,41) 0,35 0,69 7,8 7,7   0,38   0,20   0,03   0,03   0,11   0,27 0,52 0,50
Kút (1) 20 0,54 (6,060) 0,35 0,44 7,4 7,3   0,66   0,61 <0,01 <0,01 <0,11 <0,11 0,66 0,61
Kút (2) 18 4,07 (43,36) 0,35 0,99 7,5 7,6   0,39   0,37 <0,01 <0,01 <0,11 <0,11 0,39 0,37
Kút (3) 15 0,63 (6,3) 0,39 0,52 7,3 7,3   0,59   0,51 <0,01 <0,01 <0,11 <0,11 0,59 0,51
Kút (4) 15 0,52 (5,2) 0,35 0,98 7,5 7,6   0,45   0,39   0,01 <0,01   0,11 <0,11 0,57 0,39
Vízműtelep 16 8,85 (90,17) 0,30 0,49 7,7 7,7   0,47 <0,02 <0,01 <0,01 <0,11   0,52 0,47 0,52
Víztorony 18 7,75 (82,45) 0,35 0,44 7,6 7,6   0,44 <0,02   0,01   0,03 <0,11   0,50 0,45 0,53
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Mindkét mintavételi időpontban a WN-3 ivóvízhálózat pontjain, kis koncentrációban nitrit-ion 
(0,03 - 0,05 mg NO2
--N l-1), valamint azt meghaladó nitrát-iom koncentrációt 
(0,11 - 0,27 mg NO3
- - N l-1) mutattunk ki (21. ábra). A nitrit és nitrát kimutathatósága, 
ammónium-ion oxidációs folyamatok lejátszódására utal az ivóvízhálózatban. Az ivóvízelosztó 
rendszer pontjain a számított teljes szervetlen nitrogén tartalomban (TNi cal.) nem tapasztaltunk 
változást (5. táblázat). 
 A további három ivóvízhálózat pontjain a szervetlen nitrogén-formák koncentráció 
értékei a két mintavételi időpontban jelentősen eltértek. Az első mintavételkor a kutakból 
származó ammónium-ion koncentráció (0,84 mg NH4
+-N l-1) a WN-1 ivóvízelosztó rendszer 
vízműtelepi pontján csökkent (0,58 mg NH4
+-N l-1), amellyel párhuzamosan kis 
koncentrációban nitritet (0,09 mg NO2
--N l-1), valamint azt meghaladó nitrát 
(0,14 mg NO3
--N l-1) koncentrációt mutattunk ki (21. ábra és 5. táblázat). A fogyasztói ponton 
a nitrit koncentráció értéke nem mutatott változást (0,07 mg NO2
--N l-1), míg az ammónium-
ion (0,33 mg NH4
+-N l-1) és nitrát koncentráció értékek csökkenését tapasztaltuk, mely utóbbit 
az alkalmazott módszerrel nem tudtuk kimutatni. A szervetlen nitrogén-formák koncentráció 
értékei alapján a fogyasztói ponton a számított teljes szervetlen nitrogén tartalom (TNi cal.) 
mintegy 50%-kal csökkent (5. táblázat). A WN-1 ivóvízhálózat mintavételi pontjain a 
szervetlen nitrogén-formák koncentráció értékeinek változása, oxidációs és redukciós 
folyamatok egyidejű lejátszódására engednek következtetni. 
 Szintén az első mintavételi időpontban a WN-2 ivóvízhálózatra táplált kútvíz 
ammónium-ion tartalma a víztoronyban kismértékben csökkent, amellyel párhuzamosan kis 
koncentrációban nitrát (0,14 mg NO3
--N l-1) jelent meg (21. ábra és 5. táblázat). Az 
ivóvízelosztó rendszer víztorony és fogyasztói pontján nem tudtunk nitritet, utóbbi ponton 
pedig ammónium-iont sem kimutatni, míg a nitrát-ion (0,59 mg NO3
--N l-1) a kút ammónium-
ion koncentráció értékével egyezett meg. A fogyasztói ponton az ammónium-ion teljes, nitrátig 
történő oxidációja lezajlott. A számított teljes szervetlen nitrogén tartalomban azonban nem 
tapasztaltunk változást (5. táblázat), amely a nitrát-redukciós folyamatok elmaradására utal. 
 A második mintavételi időpontban a WN-2 ivóvízelosztó rendszer víztornyában kis 
koncentrációban nitritet (0,14 mg NO2
--N l-1) mutattunk ki, míg a fogyasztói ponton továbbá a 
WN-1 ivóvízelosztó rendszer mintavételi pontjain az oxidált szervetlen nitrogén-formák nem 
voltak kimutathatóak (21. ábra és 5. táblázat). Ez az ammónium-ion csekély mértékű 
oxidációjára, illetve annak elmaradására utal a két (WN-1 és WN-2) ivóvízelosztó rendszerben. 
A számított teljes szervetlen nitrogén tartalomban sem tapasztaltunk számottevő változást (5. 
táblázat), amely feltehetően a nitrát-redukciós folyamatok elmaradását jelzi. 
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 Az első mintavétel során a WN-4 ivóvízelosztó rendszer hálózati pontjain a kutakból 
származó ammónium-ion koncentráció kismértékű csökkenését mutattuk ki (21. ábra és 5. 
táblázat). Megemlítendő, hogy a kutak párban (V.1 Fejezet) üzemeltek, így az ivóvízelosztó 
rendszerben, az egyes kutakét meghaladó ammónium-ion koncentráció értékkel is 
számolhatunk. Az oxidált szervetlen nitrogén-formák közül csupán a víztoronyban tudtunk kis 
koncentrációban nitritet (0,01 mg NO2
--N l-1), míg nitrátot egyik mintavételi ponton sem 
tudtunk kimutatni (21. ábra és 5. táblázat). A szervetlen nitrogén-formák koncentráció 
értékeinek változása az ammónium-ion és a nitrit oxidációjának elmaradásával lehetnek 
összefüggésben. Azonban a teljes számított szervetlen nitrogén-formák koncentrációjának 
csökkenése (5. táblázat) mind az ammónium-ion oxidációs, mind pedig a nitrát-redukciós 
folyamatok csekély mértékű lejátszódására utalnak az ivóvízelosztó rendszer hálózati pontjain. 
A második mintavételi időpontban a kutakból származó ammónium-ion teljes, nitrátig 
(0,52 mg NO3
- -N l-1) történtő oxidációja lezajlott a vízműtelepi mintavételi ponton (21. ábra 
és 5. táblázat). Így a víztoronyban és a fogyasztói ponton az ammónium-iont nem, azonban kis 
koncentrációban nitritet mutattunk ki (21. ábra és 5. táblázat). A nitrit jelenléte, valamint a 
számított teljes szervetlen nitrogén tartalom csökkenése (5. táblázat) nitrát-redukciós és 
denitrifikációs folyamatok meglétére engednek következtetni. 
 A két mintavételi időpontban az ivóvízhálózatok közel azonos, enyhén alkalikus 
pH 7,3-8,4 értékkel rendelkeztek, amelyek a WN-1 és WN-2 esetében kissé nagyobbak 
pH 7,6-8,4 voltak (21. ábra és 5. táblázat). 
 A kémiai oxigénigény érték (KOI) tekintetében a WN-1 és WN-2 ivóvízhálózatok kútjai 
0,9-1,3 mg O2 l
-1, míg a további két, WN-3 és WN-4 ivóvízhálózathoz tartozó kutak kisebb 
0,35-0,99 mg O2 l
-1 értékekkel rendelkeztek (5. táblázat). Utóbbi két ivóvízhálózat kútjainak 
KOI értékeiben a második mintavétel alkalmával enyhe emelkedést tapasztaltunk (5. táblázat). 
Az ivóvízelosztó rendszerek közül a WN-1 és WN-2 ivóvízhálózatok pontjain a kutakénál 
jelentősebb 1,17-1,3 mg O2 l
-1 (5. táblázat), míg a WN-3 és WN-4 ivóvízhálózatokban kisebb 
0,3-0,5 mg O2 l
-1 értékeket mutattunk ki az első mintavételi időpontban. A második mintavétel 
alkalmával, mind a WN-1 (1,22-1,54 mg O2 l
-1), mind pedig a WN-3 és WN-4 
(0,4-0,99 mg O2 l
-1) ivóvízelosztó rendszerek pontjain, illetve a WN-2 ivóvízelosztó 
rendszerhez tartozó víztoronyban enyhe emelkedést tapasztaltunk a kémiai oxigénigény 
értékében (5. táblázat). 
 Az első mintavételi időpontban az ivóvízhálózatok vizeinek hőmérséklete 14-20 oC volt 
(5. táblázat), amely mezofil körülményekre utal. Az első mintavételi időpontban a kutak oldott 
oxigén tartalma 0,52-0,71 mg l−1 értékek között változott, két kút W2-WW1 és a 2W4-WW1 
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kivételével, amelyek jelentős (1,95 és 4,07 mg l−1) oldott oxigén tartalmúak voltak (5. táblázat). 
A WN-4 ivóvízhálózat vízműtelepi mintavételi pontján a víz jelentős 8,85 mg O2 l
-1 oldott 
oxigén tartalommal rendelkezett (5. táblázat), amelyhez hozzájárulhatott a víztározó medencék 
levegőztetése. Az ivóvízelosztó rendszerek hálózati pontjain szintén jelentős  
(7,75-9,0 mg O2 l
-1) oldott oxigén tartalmat mutattunk ki, amely 50-90%-os oxigén telítettséget 
eredményezett (5. táblázat). 
 A különböző települések ivóvízhálózataihoz tartozó kutak fizikai és kémiai 
paramétereik alapján a két mintavételi időpontban közel azonos értékekkel voltak 
jellemezhetőek. A kútvizek esetében tapasztalt állandósághoz hozzájárulhatott a rétegvizek 
kevésbé sérülékeny vízbázis jellege (Országos Vízügyi Főigazgatóság, 2000), ugyanis ezek 
geológiailag védettebb környezetben helyezkednek el. 
 A szervetlen nitrogén-formák tekintetében a kutak ammónium-ion tartalommal 
rendelkeztek, amely állandó és viszonylag kis koncentráció értéke geológiai eredetét feltételezi. 
Az ivóvízelosztó rendszerek hálózati pontjain kimutatott oxidált szervetlen nitrogén-formák 
(nitrit és nitrát) az ammónium-ion (és nitrit) ivóvízelosztó rendszerekben történő oxidációjára 
utal. Az ivóvízelosztó rendszerek hálózati pontjain a nitrit számos esetben meghaladta a 
0,02 NO2
- -N mg l-1 koncentráció értéket, amely általánosan elfogadott indikátor értéke a 
nitrifikációs folyamat megindulására (Wang és mtsai, 2014). 
 
VI.2 Az ivóvízhálózatok mikrobiális közösség vizsgálatának eredményei 
VI.2.1 Az ivóvízhálózatok heterotróf baktérium csíraszámértékei 
 Az ivóvizek mikrobiológiai minősítésének az egyik legáltalánosabban alkalmazott 
kritériuma a heterotróf baktérium csíraszámérték, amely a mikroorganizmusok 
szaporodásának, ezáltal a vízkezelés hatékonyságának egyik indikátora (van der Kooij 2003). 
 A négy, vizsgálatba vont ivóvízhálózat heterotróf baktérium csíraszámértékeinek 
becslésére egy nagy (YEA), illetve egy kis (R2A) szervesanyag tartalmú táptalajt alkalmaztunk. 
Utóbbi kis szervesanyag tartalma révén alkalmas az oligotróf környezetekben, mint például az 
ivóvizekben jelenlevő heterotróf mikroorganizmusok csíraszámértékeinek meghatározására. 
 A kutak heterotróf baktérium csíraszámértékei mindkét táptalaj esetében tág 
(YEA: 7-245 TKE ml-1, R2A: 15-950 TKE ml-1) értékek között mozogtak, amelyek általában 
egy, illetve két nagyságrenddel elmaradtak az ivóvízelosztó rendszerek pontjain 
(YEA: 22-2585 TKE ml-1, R2A: 41-14514 TKE ml-1) kialakultaktól (22. ábra). 




22. ábra. Az ivóvízhálózatokhoz tartozó kutak és ivóvízelosztó rendszeri pontok milliliterenkénti 
heterotróf baktérium csíraszámértékeit logaritmikus skálán, a mintákra vonatkozó szórás értékek 
feltüntetésével ábrázoltuk. A csíraszámértékek meghatározására két eltérő szerves anyag tartalmú 
[élesztőkivonat agar (YEA) és oligotróf (R2A)] táptalajt alkalmaztunk. A minták jelölése a következő: 
W- kútvíz, P- vízműtelep, T- víztorony, E- fogyasztói pont, WW- termelőkút, DW- ivóvízelosztó 
rendszer, 1- első és 2- második mintavételi időpont. Az ábrán piros nyilakkal jelöltük a klór (WN-1 és 
WN-4) és kék nyilakkal a klór-dioxid (WN-2, WN-3 és WN-4) adagolást koövető ivóvízhálózati 
pontokat. 
 
 A két mintavételi időpontban a WN-4 ivóvízhálózat kútjainak a heterotróf baktérium 
csíraszámértékeiben eltéréseket tapasztaltunk. Az első mintavétel alkalmával egy kútminta 
(3W4-WW1) kivételével a R2A táptalajon kapott heterotróf baktérium csíraszámértékek 
meghaladták a YEA táptalajon kapottakat (22. ábra). Ugyanakkor a második mintavétel során 
a heterotróf baktérium csíraszámértékek az R2A táptalajon egy kivételtől eltekintve csökkenést 
mutattak (22. ábra). A nagy szervesanyag tartalmú YEA táptalajon azonban növekedést 
tapasztaltunk, utóbbi értékek két kútminta esetében (1W4-WW2 és 3W4-WW2) egy 
nagyságrenddel meghaladták az R2A táptalajon kapottakat (22. ábra).  
 Az alkalmazott vízkezelést követően mindkét mintavételi időpontban a WN-4 
ivóvízhálózat vízműtelepi mintavételi pontján (P4-DW1, P4-DW2) a kutak heterotróf 
baktérium csíraszámértékeinek jelentős mértékű csökkenését tapasztaltuk YEA táptalajon (22. 
ábra). Az első mintavételi időpontban a heterotróf baktériumok csíraszáma nem érte el az 
5 TKE ml-1 értéket, a második mintavétel alkalmával az említett táptalaj alkalmazásával 
heterotróf baktréiumokat pedig nem tudtunk kimutatni. Ugyanakkor az első mintavétel 
alkalmával R2A táptalajon a heterotróf baktériumok csíraszámértéke kiugróan nagy 
917 TKE ml-1 volt, míg a második mintavétel során - hasonlóan a YEA táptalajon tapasztalt 
eredményekhez - szintén 5 TKE ml-1 érték alá csökkent (22. ábra). 
 A vízművet elhagyó vízben az oligotróf táptalajon tapasztalt kiugróan nagy heterotróf 
baktérium csíraszámérték (R2A: 917 TKE ml-1) az ivóvízelosztó rendszer további pontjain 
EREDMÉNYEK ÉS ÉRTÉKELÉSE 
73 
 
csökkent (R2A: 363-373 TKE ml-1). A nagy szervesanyag tartalmú (YEA) táptalajon a 
heterotróf baktérium csíraszámértékek mindkét mintavételi időpontban növekedtek. A két 
eltérő szervesanyag tartalmú táptalajon kapott értékek különböző tendenciái ellenére, végső 
soron az ivóvízelosztó rendszer pontjain közel azonos heterotróf baktérium csíraszámértékeket 
mutattunk ki mindkét táptalaj alkalmazásával (YEA: 128 - 283 TKE ml-1, 
R2A: 364 - 373 TKE ml-1). A két mintavételi időpont tekintetében azonban a második 
mintavétel során az ivóvízelosztó rendszer pontjain kialakult heterotróf baktérium 
csíraszámértékek egy nagyságrenddel elmaradtak az első mintavétel során kimutatottaktól (22. 
ábra). 
 A WN-1 és WN-2 ivóvízhálózatokhoz tartozó W1-WW1 (YEA: 76 TKE ml-1, 
R2A: 160 TKE ml-1) és W2-WW1 (YEA: 57 TKE ml-1, R2A: 950 TKE ml-1) kutak esetében az 
első mintavétel során jelentős heterotróf baktérium csíraszámértékeket mutattunk ki. A második 
mintavételi időpontban R2A táptalajon a kutak heterotróf baktérium csíraszámértékeiben 
csökkenést tapasztaltunk. Míg az élesztőkivonat agaron (YEA) a W2-WW2 kútban nem 
mutattunk ki változást, addig a W1-WW2 kútban a csíraszámértékek szintén csökkentek (22. 
ábra). A WN-3 ivóvízhálózathoz tartozó kút esetében az első mintavételi időpontban kis 
heterotróf baktérium csíraszámértékeket (YEA: 7 TKE ml-1, R2A: 37 TKE ml-1) mutattunk ki, 
amelyek a második mintavétel során egy (R2A), illetve két (YEA) nagyságrenddel voltak 
nagyobbak (22. ábra). 
 A fent említett kutakhoz tartozó ivóvízelosztó rendszerek hálózati pontjain a heterotróf 
baktérium csíraszámértékek eltérő változásait tapasztaltuk. A klórral történő fertőtlenítést 
követően a WN-1 ivóvízhálózat vízműtelepi mintavételi pontján mindkét táptalajon az első 
mintavétel során a heterotróf baktérium csíraszámértékek egy nagyságrenddel növekedtek, 
1-24 x 102 TKE ml-1 értékeket érve el (22. ábra). Elmondható, hogy a vizsgálatba vont 
ivóvízhálózati pontokon az R2A táptalajon kapott értékek minden esetben meghaladták a YEA 
táptalajon kimutatottakat (22. ábra). A WN-1 fogyasztói pontján a heterotróf baktérium 
csíraszámérték az R2A táptalajon emelkedett, míg a YEA táptalajon csökkent. A második 
mintavétel alkalmával az ivóvízelosztó rendszer mintavételi pontjain (vízműtelep, fogyasztói 
pont) a heterotróf baktériumok csíraszámértékei mindkét táptalaj alkalmazásával 20 TKE ml-1 
érték alatti volt (22. ábra). A második mintavétel alkalmával a WN-1 ivóvízhálózathoz tartozó 
W1-WW2 kútban és az ivóvízelosztó rendszer hálózati pontjain kimutatott kis heterotróf 
baktérium csíraszámértékek kialakulásában szerepet játszhatott a kútvízbe történő közvetlen 
klóradagolás. A klór a kutakban jelenlevő heterotróf baktériumok szaporodásának gátlásán 
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keresztül feltehetően hozzájárulhatott az ivóvízelosztó rendszerben tapasztalt kis heterotróf 
baktérium csíraszámértékekhez. 
 A klór-dioxiddal kezelt ivóvízelosztó rendszerekben (WN-2, WN-3) a kutakból 
származó heterotróf baktérium csíraszámértékek egy, illetve két nagyságrendű növekedését 
mutattuk ki a víztornyokban, illetve a fogyasztói pontokon (22. ábra). A legjelentősebb 
heterotróf baktérium csíraszámértékek a WN-3 ivóvízelosztó rendszerének hálózati pontjain 
voltak. R2A táptalajon a víztoronyban és a fogyasztói ponton egyaránt kiugróan nagy 
(14 x 103 TKE ml-1) értékeket mutattunk ki, amelyek három nagyságrenddel meghaladták a 
nagyobb szervesanyag tartalmú táptalajon kapottakat (YEA: 22-54 TKE ml-1). A kis 
szervesanyag tartalmú R2A táptalajon tapasztalt kiugró heterotróf baktérium 
csíraszámértékekben két nagyságrendű csökkenést tapasztaltunk a két mintavételi időpont 
között (5 - 9 x 102 TKE ml-1), ugyanakkor a YEA táptalajon nem történt változás. A kapott 
eredmények a kutakból származó heterotróf baktériumok ivóvízhálózatokban történő jelentős 
mértékű szaporodására engednek következtetni (22. ábra). 
 A vizsgálatba vont ivóvízhálózatok esetében elmondható, hogy a kis szervesanyag 
tartalmú R2A táptalaj esetében egy, kettő de akár három nagyságrenddel nagyobb 
csíraszámértékeket mutattunk ki, mint a nagyobb szervesanyag tartalmú, élesztőkivonat agar 
(YEA) táptalajon (22. ábra). Az R2A táptalajon kapott nagyobb csíraszámértékek, kis 
szervesanyag tartalmú közeghez adaptálódott, autochton mikrobiális közösség meglétére 
engednek következtetni az ivóvízelosztó rendszerekben. 
 A víztornyokban, illetve a fogyasztói pontokon tapasztalt heterotróf csíraszámértékek 
növekedéséhez feltehetően hozzájárulhatott a klór koncentrációjának csökkenése az 
ivóvízhálózatokban a heterotróf baktériumok termelte extracelluláris poliszacharidok 
oxidálása, illetve a jelen levő ammónium-ionnal való reakciója révén. Eredményeink továbbá 
arra engednek következtetni, hogy a klórhoz hasonlóan, a klór-dioxid koncentrációja, ezáltal 
hatása is csökkent idővel az ivóvízelosztó rendszerekben, hozzájárulva a heterotróf baktérium 
csíraszámértékek növekedéséhez. A klór-dioxid koncentrációjára az ivóvizekben jelenlevő 
ammónium-ion ugyan nincs befolyásoló hatással (Rav-Acha 1983; Hoigné és Bader 1994), 
azonban a hőmérséklet és szervesanyag tartalom növekedése csökkenti hatékonyságát (Volk és 
mtsai 2002). A WN-3 ivóvízhálózat pontjain tapasztalt kiugróan nagy heterotróf baktérium 
csíraszámértékek megjelenéséhez jozzájárulhatott a klór-dioxidnak az ivóvízhálózatok 
fertőtlenítése céljára alkalmazható legkisebb, 0,05 ppm koncentrációban történő alkalmazása 
(Hoigné és Bader, 1994) és koncentrációjának vélhető csökkenése. 
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VI.2.2 Az ivóvízhálózatok Bacteria és Archaea közössége  
 A mikrobiális közösségek diverzitását, összetételét a tenyésztésen alapuló eljárások nem 
képesek feltárni. Így az ivóvízhálózatokban jelenlevő planktonikus mikrobiális közösség 
összetétel térbeli változásának, valamint funkciójának megértése, illetve az azt befolyásoló 
tényezők felderítése céljából létrehoztuk a Bacteria és Archaea domén molekuláris ujjlenyomat 
profilját T-RFLP módszer alkalmazásával, a domináns közösségalkotókat pedig klóntár 
elemzéssel azonosítottuk.  
 A vízminták Bacteria és Archaea közösségeinek molekuláris ujjlenyomatainak 
értelmezése céljából a kapott T-RFLP adatokra az euklidészi távolság alapú PCA módszerrel 
ordinációt, valamint a Bray-Curtis hasonlósági indexen alapuló UPGMA módszerrel 
hierarchikus osztályozását is végeztünk. A V.5.2.3 Fejezetben leírtak alapján a Bray-Curtis 
hasonlósági indexen alapuló UPGMA módszer a páros hiányra nem érzékeny, szemben a PCA 
módszerrel. A két eltérő módszerrel kapott eredmények alapján a vízminták mikrobiális 
közösségei közötti különbségek, illetve hasonlóságok alapjaiban megegyeztek (nem közölt 
adat). Így a kapott eredmények és az alkalmazott módszerek korlátainak végiggondolása után 
választásunk a robosztus - az előfeltételektől való eltéréseket kevéssé befolyásoló - PCA 
módszerre (Vajna 2010) esett. A PCA módszer biplot funkciója révén továbbá alkalmas a 
mikrobiális közösségek között lévő különbségekben szerepet játszó T-RF-ek (OTU-k), illetve 
környezeti paraméterek meghatározására egyaránt (V.5.2.3 Fejezet). 
 
VI.2.2.1. Az ivóvízhálózatok Bacteria közössége 
VI.2.2.1.1 Az ivóvízhálózatok Bacteria közösség szerkezetének feltárása  
 A különböző földrajzi elhelyezkedésű és talpmélységű kutak baktérium közösségei az 
első mintavétel során kismértékű hasonlóságokat mutattak, melyek szerkezetében időbeli 
változást figyeltünk meg (23. ábra). A kutak két mintavételi időpont alapján való 
elkülönülésében a számított teljes szervetlen nitrogén tartalom (TNi cal.) (p<0,1) volt 
meghatározó (23. ábra). A legnagyobb mértékű időbeli változást a WN-1 és WN-3 
ivóvízhálózatokhoz tartozó kutak baktérium közösségeinek szerkezete esetében tapasztaltuk, 
amelyek jelentős mértékű elkülönülést mutattak, mind a vizsgálatba vont további kutak, mind 
pedig az ivóvízelosztó rendszerek baktérium közösségeitől (23. ábra). 
 A négy vizsgálatba vont ivóvízhálózat közül a legjelentősebb mértékű elkülönülést a 
WN-1 ivóvízhálózat kút és hálózati pontjai között mutattuk ki az első mintavételi időpontban, 
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a teljes variancia 27,8%-át magyarázó első főkomponens mentén (23. ábra). A WN-1 
ivóvízelosztó rendszer pontjainak egymástól, illetve a további ivóvízhálózatoktól való 
elkülönülését az ammónium-ion (p<0,05), a nitrit koncentráció (p<0,1), illetve a számított teljes 
szervetlen nitrogén tartalom (TNi cal.) (p<0,1) együttesen befolyásolták (23. ábra). 
 Az ivóvízelosztó rendszerek baktérium közösségeinek szerkezetében bekövetkező 
jelentős változások az ivóvizek biológiai instabilitásra utalhatnak (Prest és mtsai, 2016). A 
közösségszerkezet jelentős mértékű változásán túlmenően a WN-1 ivóvízhálózat fogyasztásra 
szánt ivóvizének biológiai instabilitását támogatja a heterotróf baktérium csíraszámértékek 
jelentős mértékű növekedése a fogyasztói ponton (VI.2.1 Fejezet, 22. ábra) (Hammes és mtsai, 
2010; Lautenschlager és mtsai, 2013; Prest és mtsai, 2016). 
 A második mintavételi időpontban a WN-1 ivóvízelosztó rendszer pontjain jelentős 
hasonlóságot mutató baktérium közösségek voltak jelen, amely viszonylag állandó összetételű 
közösségre utal. Az ivóvízelosztó rendszerek különböző pontjain a baktérium közösségek 
szerkezetének csekély mértékű változása, általában a mikrobiológiai szempontból stabil 
ivóvizekre jellemző (Henne és mtsai, 2012; Pinto és mtsai, 2012; Lautenschlager és mtsai, 
2013). Továbbá a víztestben jelenlevő mikrobiális közösség kismértékű térbeli különbségei a 
környezeti változásokra kevésbé érzékeny közösség jelenlétére egyaránt utalhatnak (Henne és 
mtsai, 2012). A második mintavételi időpontban a WN-1 ivóvízhálózat biológiai stabilitását a 
heterotróf baktérium csíraszámérték csekély mértékű változása szintén alátámasztja (VI.2.1 
Fejezet). Az alkalmazott fertőtlenítőszer adagolási körülményeinek megváltoztatása, azaz a 
klór közvetlenül a kútba történő jutattása feltehetően hozzájárulhatott a fogyasztásra szánt 
ivóvíz biológiai stabilitásának növeléséhez. 
 A WN-1 ivóvízhálózat második mintavételi időpontjának baktérium közössége 
hasonlóságot mutatott a klór-dioxiddal rövid távon kezelt WN-2 (első mintavételi időpontban), 
valamint a két fertőtlenítőszert kombináltan alkalmazó WN-4 ivóvízhálózat víztorony mintáival 
(mindkét mintavételi időpont) (23. ábra). Ugyanakkor a WN-4 ivóvízelosztó rendszer 
vízműtelepi (P4-DW2) és fogyasztói pontjának (E4-DW1) mintái jelentős mértékű 
elkülönülését mutattak a kezeletlen kút, illetve az ivóvízelosztó rendszer további pontjainak 
baktérium közösségétől.  Az említett mintavételi pontok elkülönülésében a klór koncentráció 
(p<0,05) volt meghatározó (23. ábra), amelyhez hozzájárulhatott, hogy a víz vízműtelepi 
mintavételi pontra való érkezését megelőzően a WN-4 ivóvízhálózat víztározó medencéibe 
elsődleges fertőtlenítőszerként klór adagolása történt (V.1 Fejezet). 




23. ábra. Az ivóvízhálózatok baktérium közösségeinek T-RFLP mintázataira (AluI és MspI endonukleázokkal való emésztés után) készített főkomponens 
elemzés eredményét biploton ábrázoltuk. A jobb átláthatóság érdekében a jobb oldalon a biplot ábrán bekarikázott csoport nagyítása szerepel. Az ábrán 
feltüntettük az első három főkomponens (PC) által lefedett variancia értékeket (%). Az ábrán a szignifikáns összefüggést adó kémiai paramétereket p<0,1* és 
p<0,05** jelöltük, pirossal pedig AluI (A) és MspI (M) endonukleázokkal hasított T-RF csúcsokat. Az ivóvízhálózatokhoz tartozó mintavételi pontokat eltérő 
színekkel jelöltük a következők szerint: WN-1 zöld, WN-2 világoskék, WN-3 sötétkék, WN-4 lila. A minták jelölése a következő: W- kútvíz, P- vízműtelep, T- 
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Nem hagyható figyelem kívül a víztározó medencék levegőztetése, illetve a vas-mangántalanító 
szűrők hatása sem a vízműtelepi mintavételi pont baktérium közösségének összetételére, 
valamint a heterotróf baktériumok csíraszámértékeinek (VI.2.1 Fejezet, 22. ábra) alakulására. 
A vas- és mangántalanító szűrőknek, illetve a víztározó medencéknek az ivóvízelosztó rendszer 
pontjain jelenlevő mikrobiotára gyakorolt hatása, az említett pontok részletes fizikai, kémiai és 
mikrobiológiai vizsgálatával tárható fel. 
 A második mintavételi időpontban a WN-4 ivóvízelosztó rendszer hálózati pontjai 
(víztorony, végpont) jelentős hasonlóságot mutattak egymással, amelyeknek a vízműtelepi 
mintavételi ponttól való elkülönülésükben a klór-dioxid koncentráció (p<0,1) volt meghatározó 
(23. ábra). A kapott eredmények a másodlagos fertőtlenítőszerként alkalmazott klór-dioxid 
koncentrációnak a baktérium közösség szerkezetét befolyásoló hatására utalnak (23. ábra). 
Hasonlóan a WN-1 ivóvízhálózat esetében tapasztaltakhoz, a második mintavételi időpontban 
a WN-4 ivóvízelosztó rendszer pontjain a baktérium közösség összetételének és a heterotróf 
baktérium csíraszámértékek (VI.2.1 Fejezet, 22. ábra) csekély mértékű változása az ivóvíz 
biológiai stabilitását támogatja. 
 A WN-2 és WN-3 ivóvízhálózatok kútjainak baktérium közösségei szerkezetük alapján 
elkülönültek a klór-dioxiddal kezelt hálózati pontokétól, utóbbiak mérsékelt hasonlóságot 
mutattak egymáshoz (23. ábra). A mintavételi pontok és időpontok tekintetében a két 
ivóvízelosztó rendszer hálózati pontjai (víztorony, fogyasztói pont) között, viszonylag 
kismértékű térbeli és időbeli változást figyeltünk meg. A baktérium közösség szerkezetében 
bekövetkező kismértékű változás a fogyasztásra szánt ivóvíz biológiai stabilitását feltételezi 
(Lautenschlager és mtsai, 2014). Az előbbi feltételezést azonban nem támasztja alá, az 
ivóvízelosztó rendszerek fogyasztói pontjain a heterotróf baktérium csíraszámértékeknek a 
jelentős mértékű növekedése (VI.2.1 Fejezet, 22. ábra). A WN-3 ivóvízelosztó rendszer 
pontjain a jelentős heterotróf baktérium csíraszámértékek kialakulásában viszonylag kis 
diverzitás index értékekkel (D: 0,69-0,84; H: 1,69-2,1) jellemezhető baktérium közösség 
játszott szerepet. A fenti eredmények a klór-dioxid hosszú távú alkalmazásához adaptálódott 
baktérium közösség jelenlétére engednek következtetni. 
 Megállapítottuk, hogy a klór-dioxiddal rövidtávon, 4 hónapja kezelt WN-2 
ivóvízelosztó rendszer baktérium közösség szerkezete (első mintavétel) a klórral kezelt WN-1 
ivóvízelosztó rendszer (második mintavétel) (1. táblázat) pontjainak baktérium közösség 
szerkezetével mutatott hasonlóságot. A klór-dioxid hosszú távú alkalmazását követően 
(második mintavétel) a szintén hosszú távon kezelt WN-3 ivóvízelosztó rendszerrel mutatott 
mérsékeltebb hasonlóságokat (23. ábra). A WN-2 ivóvízelosztó rendszer baktérium közösség 
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szerkezetében bekövetkező változások utalhatnak többek között a fertőtlenítőszer cseréjének 
hatására. Hwang és mtsai (2012) az általuk vizsgált ivóvízelosztó rendszer baktérium közösség 
szerkezetében szintén átalakulást tapasztaltak a fertőtlenítőszerként alkalmazott klórnak, 
klóraminra történő cseréjét követően. 
 Az alkalmazott vízkezelések ellenére a WN-3 kivételével (ld. feljebb) a vizsgálatba vont 
további három (WN-1, WN-2 és WN-4) ivóvízelosztó rendszer víztorony és fogyasztói pontjain 
közel azonos (D: 0,48-0,93; H: 1,4-2,4) a kutak baktérium közösségének diverzitás index 
értékeit (D: 0,2-0,93; H: 0,56-3,01) meghaladó, diverz közösségek jelenlétét mutattuk ki.  
 
VI.2.2.1.2 Az ivóvízhálózatok Bacteria közösség alkotóinak azonosítása 
 A diverz, jelentős eltéréseket mutató baktérium közösséggel jellemezhető kutak és 
ivóvízelosztó rendszerek közösségalkotóinak azonosítása céljából klóntárakat készítettünk 
(Függelék XI.3 pont 8. táblázat).  
 A kapott bázissorrend adatok alapján az AluI restrikciós endonukleázzal kapott T-RFLP 
profilok teljes csúcsterületeinek 18,82% - 88,81% -a volt megfeleltehető taxonokkal (24. és 25. 
ábra). Egy minta a P4-DW2 esetében a T-RFLP profil csúcsterületének kevesebb, mint 10% -
át tudtuk azonosítani (25. ábra). 
 Az ivóvízhálózatokban kimutatott klónszekvenciák főként az és 
Proteobacteria osztályba tartozó szervezetekkel voltak azonosíthatóak. Ez a megfigyelés 
összhangban áll korábbi kutatások eredményeivel, amelyek szintén a Proteobacteria törzs 
dominanciáját mutatták ki különböző földrajzi helyzetű, felépítésű, illetve vízkeléseket 
alkalmazó ivóvízelosztó rendszerekben (Gomez-Alvarez és mtsai, 2012; Hwang és mtsai, 2012; 
Pinto és mtsai, 2014; Wang és mtsai, 2014; Lautenschlager és mtsai, 2014; Liu és mtsai, 2014; 
Bautista-de los Santos és mtsai, 2016; ld. III.5 Fejezet). Továbbá az Actinobacteria, 
Bacteriodetes/Chlorobi csoport, Chlamydiae/Verrucomicrobia csoport, Cyanobacteria, 
Firmicutes, Nitrospirae, Tenericutes néhány képviselőjével rokon szervezetet is kimutattunk (6. 
táblázat).  
 Számos klónszekvencia 95%-nál kisebb bázissorrend homológiát mutatott a 
legközelebbi rokon, leírt fajokkal (6. táblázat). A faji szinten nem azonosítható klónok 
tenyésztésbe nem vont, főként ivóvizekből, illetve egyéb vizes környezetekből, továbbá 
talajokból kimutatott klónszekvenciákkal mutatták a legnagyobb hasonlóságot. A tenyésztésbe 
nem vont szervezetek arányának jelentős eltéréseit mutattuk ki a különböző ivóvízhálózatok 
baktérium közösségeiben (24. és 25. ábra). Az első mintavétel alkalmával három (24. ábra), a 
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második mintavétel során pedig két minta esetében a tenyésztésbe nem vont szervezetek 
közösségbeli aránya a T-RFLP profil csúcsterületének jelentős, 25% feletti részét is 
meghaladták (25. ábra). A különböző környezetekből kimutatott, tenyésztésbe nem vont 
szervezetek számos mintavételi pont domináns közösségalkotói voltak. 
6. táblázat. A Bacteria közösség 16S rRNS gén alapú klóntár elemzésével azonosított tagjainak 
legközelebbi rokon szervezetei (unc- tenyésztésbe nem vont szervezetek) és azok származási helye. 
Zárójelben tüntettük fel a 95% alatti hasonlósági értékkel azonosított legközelebbi rokon 
szervezeteket. A táblázatban közöljük a klónok AluI és MspI restrikciós endonukleázokkal hasított 
terminális fragmenseinek (T-RF) bázispár hosszát (bp). A klónok jelölése megegyezik a vízminták és a 
dúsító tenyészetek esetében alkalmazottakkal (Függelék XI.1. 1. táblázat). (Hasonlóság érték: egyező 
bázisok száma/teljes átfedő szekvencia hossza) (A táblázat a következő oldalon folytatódik.) 
 
Alu I Msp I
Actinobacteria 
E2-DW1_2d 145 123 unc. Bacteria (Patulibacter americanus ) 99% (459/463) AB630587 Tó
W2-NM_3a 168 125 unc. Bacteria (Patulibacter americanus ) 99% (480/485) KC607277 Talajvíz
E4-DW1_11d 233 163 Micrococcus yunnanensis 99% (442/443) FJ214355 Gyökér
E2-DW1_9h 235 172 unc. Bacteria (Rhodoluna planktonica ) 99% (445/450) JQ791990 Ivóvíz
Armatimonadetes
W2-NM_11b 62 118 unc. Bacteria (Fimbriimonas ginsengisoli) 99% (482/484) DQ975217 Édesvizi környezet
Bacteroidetes/Chlorobi csoport
E4-DW1_4f 138 519 unc. Bacteria (Ohtaekwangia koreensis ) 99% (446/448) FJ529948 Biofilm
E3-NM_2f 150 142 unc. Chlorobi 99% (495/497) CU926515 Anaerob eleveniszap
E4-DW1_9a 200 91 unc. Bacteroidetes 99% (460/462) JN806335 Anaerob eleveniszap
W2-AM_9b 202 90 unc. Bacteria (Sediminbacterium salmoneum ) 100% (522/522) KF515088 Ivóvíz
E3-AM_10g 202 90 unc. Bacteroidetes (Sediminbacterium salmoneum ) 99% (519/521) DQ905985 Anaerob körülmények
W2-NM_2d 202 90 unc. Bacteria (Sediminbacterium salmoneum ) 99% (517/520) DQ663959 Szennyezett üledék
E4-DW1_11c 206 94 Sediminibacterium salmoneum 97% (449/465) EF407879 Üledék
E4-DW1_8c 229 85 Flavobacterium johnsoniae (Flexibacter auranticus ) 98% (444/453) FN298315 Földigiliszta bél mikrobiota
E4-DW1_10h 236 78 unc. Bacteria (Geofilum rubicundum ) 98% (455/462) AB175383 Anaerob körülmények
E3-AM_10a 67 487 unc. Bacteria (Opitutus terrae) 97% (526/543) JQ655340 Ivóvíz
W2-NM_1g 144 78 unc. Opitutus (Opitutus terrae) 97% (527/541) JQ400234 Talaj
W2-NM_4a 237 127 Brevifollis gellanilyticus 98% (496/507) AB552872 Anaerob eleveniszap
Cyanobacteria 
E4-DW1_11g 72 113 Phormidium terebriformis 99% (408/410) AY575933 Víztest
Elusimibrobium
E3-DW2_6g 231 289 unc. Bacteria (Elusimicrobium minutum) 93% (486/522) AB280391 Eleveniszap
E3-DW2_10h 236 280 unc. Bacteria (Elusimicrobium minutum) 97% (475/492) AB511020 Rizoszféra
E3-NM_6b 173 92 unc. Bacteria (Edaphobacter modestus ) 99% (529/531)  KC605372  Víztározó
E3-AM_6f 232 274 unc. Bacteria (Geothrix fermentans ) 98% (513/523) FM956349 Talaj
E2-DW1_7c 236 190 unc. Bacteria (Holophaga foetida ) 95% (448/471) GU495495 Eleveniszap 
Firmicutes 
E2-DW1_3a 74 169 unc. Bacteria (Thermodesulfobium narugense ) 97% (419/431) GQ354950 Forrás
E2-DW1_6a 224 181 unc. Bacteria (Peanibacillus campinasensis ) 94% (375/400) AB510989 Rizoszféra
E4-DW1_7g 512 221 Clostridium amygdalinum 99% (455/456) AY353957 Anaerob körülmények
Nitrospirae 
E3-DW2_3f 154 174 Nitrospira moscoviensis 97% (513/519) X82558 Fűtéscső
E3-AM_1b 228 175 “Ca. Nitrospira defluvii” 99% (520/522) DQ059545 Eleveniszap
Planctomycetes 
E2-DW1_11f 200 462 unc. Bacteria (Schlesneria paludicola ) 95% (388/407) AB354615 Mészpát
Tenericutes 
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6. táblázat. Folytatva az előző oldalról.  
Alu I Msp I
E3-AM_2b 136 125 Mesorhizobium qingshengii 100% (3997/397) JQ339788 Gyökér gümő
E3-DW2_11h 136 145 unc. Bacteria (Ochrobactrum lupini ) 98% (506/518) GQ389026  Ivóvíz
E4-DW1_3a 138 147 Sphingomonas changbaiensis 99% (396/401) EU682685 Erdei talaj
E2-DW1_2c 139 149 unc. Rhizobiales (Rhodoplanes serenus ) 99% (403/404) AM935400 Szennyezett talaj
E3-DW2_11a 139 399 Phenylobacterium conjunctum 99% (443/448) AJ227767 Édesvíz
E3-AM_4h 140 149 Brevundimonas vancanneytii 99% (499/450) AJ227779 Vér
W2-NM_2b 142 130 Reyranella soli 99% (453/457) JX260424 Erdei talaj
W2-NM_6g 142 130 Reyranella massiliensis 99% (468/472) HE997181 Édesvíz
W2-NM_4c 153 161 unc. Bacteria (Devosia geojensis) 99% (479/481) FM209165 Szénhidrogénnel szennyezett talaj
W2-NM_7a 205 148 Blastomonas ursincola 99% (444/445) Y10677 Cianobaktérium biofilm
E4-DW1_1c 205 435 Sphingomonas hunanensis 97% (359/373) FJ527417 Erdei talaj
E3-DW2_6d 206 119 Rhizorhabdus argentea 97% (459/470) KF437572 Talaj
E2-DW1_4f 207 164 unc. Bacteria (Reyranella massiliensis ) 99% (405/407) GU748462 Ivóvíz
E4-DW1_12f 248 438 Paracoccus marcusii 98% (403/411) AB006899 Táptalaj kontamináció
Betaproteobacteria 
W2-NM_1c 70 487 unc. Bacteria (Methylotenera mobilis ) 99% (519/520) JQ923529 Ivóvíz
E3-DW2_6h 70 402 Gallionella capsiferriformans (Gallionella ferruginea) 98% (508/518) NR_074658 Édesvíz
E4-DW1_5d 71 119 Gallionella ferruginea 97% (484/499) L07897 Élőbevonat
E2-DW1_4e 71 485 Methylotenera mobilis 99% (459/460) NR_043690 Tavi szediment
E2-DW1_5f 72 176 unc. Hydrogenophilales (Thiobacillus thioparus ) 99% (458/461) HQ003501 Tavi szediment
E4-DW1_6a 73 82 unc. Bacteria (Sutterella wadsworthensis ) 99% (462/464) FJ509032 Mukóza-asszociált
W2-NM_1b 73 494 unc. Bacteria (Methylotenera versatilis ) 95% (494/522) JX085657 Ivóvíz
E3-DW2_2h 134 142 unc. Bacteria (Sulfuritalea hydrogenivorans ) 97% (502/520) KC606017 Talajvíz
E2-DW1_11h 136 121 Comamonas badia 99% (461/464) AB164432 Eleveniszap
E2-DW1_6d 147 220 unc. Rhodocyclaceae (Georgfuchsia toluolica ) 98% (451/462) HQ003474 Tavi szediment
W2-AM_8g 147 484 Acidovorax defluvii 100% (518/518) Y18616 Szennyvíziszap
E2-DW1_9a 151 176 unc. Bacteria (Sulfuritalea hydrogenivorans ) 99% (462/466) AF351219 Víztározó
E2-DW1_3g 151 441 unc. Bacteria (Sulfuritalea hydrogenivorans ) 99% (449/455) HM447065 Talajvíz
E2-DW1_10d 151 485 unc. Bacteria (Sulfuritalea hydrogenivorans ) 99% 8460/464) AF351219 Víztározó
E3-DW2_2a 207 402 unc. Bacteria (Stakelama pacifica ) 99% (449/450) JQ629638 Modell ivóvízhálózat
E2-DW1_7b 226 137 unc. Rhodocyclaceae clone (Georgfuchsia toluolica ) 99% (453/462) HQ003471 Talajvíz 
E3-DW2_2e 227 481 unc. Bacteria (Zoogloea caeni ) 98% (504/514) HM066402 Karsztvíz
E2-DW1_10c 227 482 unc. Bacteria (Sulfuritalea hydrogenivorans ) 96% (442/461) DQ211433 Szennyvíz
W2-NM_4e 228 140 Aquabacterium citratiphilum 99% (485/497) AB552872 Ivóvíz
E2-DW1_11g 230 485 unc. Bacteria (Sulfuritalea hydrogenivorans ) 99% (460/462) JQ655312 Ivóvíz
E3-DW2_11e 231 121 unc. Bacteria (Gallionella ferruginea ) 98% (506/518) HE804146  Ásványvíz
E2-DW1_6f 231 176 Methylotenera mobilis (Methylotenera mobilis ) 95% (443/464) CP001672 Tó szediment
E2-DW1_10h 231 424 unc. Bacteria (Thauera aminoaromatica ) 99% (454/460) FJ502279 Meromiktikus tó
E3-DW2_2b 231 425 unc. Bacteria (Thauera aminoaromatica ) 99% (514/518) FJ502279 Tó
E2-DW1_1d 233 122 unc. Nitrosomonadales (Sideroxydans lithotrophicus ) 98% (454/464) HQ003480 Tavi szediment
E2-DW1_3d 233 487 Nitrosomonas oligotropha 97% (439/454) AF272422 Édesvíz, talaj
E3-DW2_9h 235 487 Nitrosomonas oligotropha 98% (488/497) AF272422 Édesvíz, talaj
W2-AM_6h 235 489 Nitrosomonas oligotropha 98% (483/497) AF272422 Édesvíz, talaj
E2-DW1_5g 247 482 Polaromonas sp. (Polaromonas vacuolata ) 99% (457/459) EU130985 Aktívszén szűrő
W2-NM_5b 248 481 unc. Bacteria (Polaromonas vacuolta ) 99% (512/516) KC606521 Talajvíz
E2-DW1_3f 269 486 unc. Bacteria (Methylotenera mobilis ) 99% (461/462) HM278326 Bőr mikrobiota
Deltaproteobacteria 
E2-DW1_4g 152 180 unc. Desulfobulbaceae (Desulfotalea arctica ) 99% (481/485) EF613432 Fix-ágyas reaktor
W2-AM_6g 69 463 Pseudomonas mucidolens 96% (470/494) D84017 Penészes tojás
E3-DW2_3d 70 487 Pseudomonas meridiana 99% (507/509) AJ537602 Cianobaktérium biofilm
W2-AM_1a 70 487 Pseudomonas libanensis 100% (514/514) AF057645 Forrásvíz
Pseudomonas gessardii 100% (514/514) AF074384 Ásványvíz
E4-DW1_10a 71 486 Pseudomonas rhizosphaerae 99% (456/460) AY152673 Talaj
E4-DW1_10d 71 486 Pseudomonas extremaustralis 100% (460/460) AHIP01000073 Időszakos tó
E3-NM_1b 71 487 Acinetobacter oryzae 99% (482/486) GU954428 Rizsföld
E4-DW1_10f 72 300 Moraxella osloensis 99% (443/447) CP014234 Parazita
E3-AM_1e 72 484 Pseudomonas agarici 99% (516/521) AKBQ01000002 Gomba paptogén
E4-DW1_6b 72 486 Pseudomonas stutzeri 99% (457/461) CP002881 Klinikai minta
E2-DW1_1e 72 488 unc. Bacteria (Perlucidibaca piscinae ) 99% (451/452) HM545366 Talajvíz
W2-AM_1d 73 451 Pseudomonas hibiscicola 99% (499/512) AB021405 Növény
E4-DW1_7d 74 87 Aeromonas punctata subsp. caviae 99% (468/469) X74674 Ivóvíz
W2-NM_1h 185 487 unc. Bacteria (Pseudoxanthomonas japonensis ) 99% (498/521) JF502859 Szennyvíz
W2-NM_10e 224 132 Panacagrimonas perspica 99% (498/502) AB257720 Talaj
E2-DW1_3c 228 139 unc. bacterium (Methylonatrum kenyense ) 99% (459/463) FM209173 Talaj
E3-NM_6d 231 486 Pseudomonas asplenii 99% (495/501) Z76655 Talaj
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 Az ivóvízhálózatokban jelenlevő diverz baktérium közösség (VI.2.2.1.1 Fejezet) széles 
anyagcsere-képességgel rendelkezett, amelyek között különböző légzési anyagcserét folytató 
(aerob, anaerob, illetve fakultatív anaerob) kemolito-autotróf (pl.: nitrifikáló, vas-oxidáló 
baktériumok) és kemoorgano-heterotróf baktériumokat egyaránt azonosítottunk. 
 
24. ábra. Az ivóvízhálózatokhoz tartozó kutak és ivóvízelosztó rendszeri pontok Bacteria 
közösségalkotóinak relatív abundanciája AluI restrikiciós endonukleázzal hasított T-RF-jeik alapján 
az első mintavételi időpontban. Az ábrán a nitrifikációban résztvevő szervezeteket piros színnel 
emeltük ki. A minták jelölése a következő: W- kútvíz, P- vízműtelep, T- víztorony, E- fogyasztói pont, 
WW-termelőkút, DW- ivóvízelosztó rendszer, 1 - első mintavételi időpont. 
 
 Az ivóvizek oligotróf környezetek. Ez magyarázhatja a kimutatott kemolito-autotróf 
szervezetek, mint például Gallionella ferruginea, Thiobacillus sp., Sideroxydans sp. és a 
nitrifikálók előfordulását (24. és 25. ábra). A vas oxidációs folyamatokban szerepet játszó 
Gallionella nemzetség (Garrity és mtsai, 2005) tagjainak jelenlétét főként a kutakban mutattuk 
ki. Továbbá szintén a kutak közösségalkotója volt a kénkörforgalomban szerepet játszó 
Thiobacillus nemzetség, amelynek egyes tagjai nitráttal, mint elektron akceptorral is képesek a 
kén oxidálására (Kellermann és Griebler, 2009).  
 A nitrifikáció folyamatában résztvevő szervezetek közül az ammónia-oxidáló 
Nitrosomonas oligotropha baktériumot a nitrit-oxidáló baktériumok közül pedig a Nitrospira 
moscoviensis szervezetet mutattuk ki mindkét mintavételi időpontban. A második mintavétel 
alkalmával a Nitrospira nemzetség egy további tagját a „Candidatus Nitrospira defluvii” 
szervezetet is azonosítottuk. A kimutatott nitrifikáló baktériumok közösségbeli arányaiban, 
illetve dominancia viszonyaiban eltérést tapasztaltunk az egyes ivóvízhálózatok és azok 
különböző pontjain kialakult baktérium közösségeiben (24. és 25. ábra). 
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 A kutak közösségében a nitrifikációban résztvevő ammónia- és nitrit-oxidáló 
baktériumok számos esetben nem, vagy a közösségen belül eltérő arányban voltak 
kimutathatóak. Az ammónia-oxidáló Nitrosomonas oligotropha-t három kút, a W1-WW1, 
W2-WW1 (24. ábra) és W3-WW2 (25. ábra) baktérium közösségében mutattuk ki, utóbbi kettő 
esetében domináns közösségalkotónak bizonyult. 
 A WN-1, WN-2 és a WN-3 ivóvízelosztó rendszerek pontjain a két nitrifikáló baktérium 
csoport együttes előfordulását mutattuk ki az első mintavételi időpontban, habár jelenlétük és 
közösségen belüli arányuk a különböző hálózati pontokon eltért (24. ábra). A második 
mintavétel alkalmával azonban már csak a WN-3 ivóvízelosztó rendszer pontjain tudtuk 
mindkét nitrifikáló baktérium csoport jelenlétét detektálni (25. ábra). Megállapítható volt, hogy 
általában azokon a hálózati pontokon játszódott le a nitrifikáció folyamata (VI. 1 Fejezet), ahol 
az ammónia- és a nitrit-oxidáló baktériumok együttesen fordultak elő. 
 
25. ábra. Az ivóvízhálózatokhoz tartozó kutak és ivóvízelosztó rendszeri pontok Bacteria 
közösségalkotóinak relatív abundanciája AluI restrikiciós endonukleázzal hasított T-RF-jeik alapján, a 
második mintavételi időpontban. Az ábrán a nitrifikációban résztvevő szervezetek piros színnel 
emeltük ki. A minták jelölése a következő: W- kútvíz, P- vízműtelep, T- víztorony, E- fogyasztói pont, 
WW- termelőkút, DW- ivóvízelosztó rendszer, 2 – második mintavételi időpont. 
 
 Megemlítendő, hogy a Nitrospira moscoviensis közösségen belüli aránya a WN-3 
ivóvízelosztó rendszer pontjain volt a legjelentősebb (18% és 25%) (24. és 25. ábra). A szintén 
nitrit-oxidáló „Candidatus Nitrospira defluvii” baktériumot a második mintavételi időpontban 
szórványosan mutattuk ki az ivóvízelosztó rendszerekben.  
 A nitrifikáló baktériumok közül a WN-4 ivóvízelosztó rendszer pontjain az ammónia-
oxidáló Nitrosomonas oligotropha nem fordult elő, míg a nitrit-oxidáló baktériumok közé 
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tartozó Nitrospira moscoviensis a baktérium közösségben kis, 6% alatti relatív arányban volt 
jelen mindkét mintavételi időpontban (24. és 25. ábra).  
 Az ivóvizek kis szervesanyag tartalma, illetve a vizsgálatba vont ivóvízhálózatok kis 
kémiai oxigénigény értéke (KOI <1,5 mg O2 l
-1) ellenére számos heterotróf szervezetet tudtunk 
azonosítani. Az alkalmazott fertőtlenítőszerek (klór, illetve klór-dioxid) erőteljes oxidáló 
hatásuk révén nem csak a sejtek elpusztításával, hanem a mikroorganizmusok termelte 
polimerek oxidálásával is hozzájárulhatnak többek között a hasznosítható szerves anyagok 
ivóvizekben való felszabadulásához (van der Kooij 2003). A klór általi oxidáció 
eredményeként, illetve a heterotróf baktériumok szerves anyag degradációja során különböző, 
úgynevezett egy-szén vegyületek keletkezhetnek, amelyek hozzájárulhatnak az 
ivóvízhálózatokban kimutatott metilotróf szervezetek, esetünkben pl. a Methylotenera sp. (24. 
ábra, 6. táblázat) növekedéséhez. A klórozott vizek szintén gyakori közösségalkotója a 
Blastomonas sp. (Hwang és mtsai, 2012), amely a kutak, illetve WN-2 és WN-4 ivóvízelosztó 
rendszerek domináns közösségalkotójának bizonyult a második mintavételi időpontban (25. 
ábra). Továbbá az említett időpontban a WN-4 ivóvízelosztó rendszer pontjainak szintén 
domináns közösségalkotója volt az oligotróf Rhizorhabdus argentea is (Francis és mtsai, 2014) 
(25. ábra). 
 A T-RFLP módszer alkalmazása során kapott T-RF csúcsok egy-egy taxonnal, OTU-
val feleltethetőek meg, azonban nem ritka eset, hogy egy T-RF csúcshoz több, kis bázissorrend 
homológiát mutató taxon/filotípus is rendelhető. Az említett jelenséget számos tényező 
befolyásolhatja, az alkalmazott primerek és restrikciós enzimek feloldóképessége és nem utolsó 
sorban a vizsgált környezetben jelenlevő mikroorganizmusok (Schütte és mtsai, 2008). Az 
említett jelenség volt megfigyelhető Pseudomonas rhizosphaerae, P. extramaustralis, P. 
libanensis, P. gessardii, Methylotenera sp. és Gallionella sp. illetve a Pseudomanas stutzeri, és 
a Thiobacillus sp. között, amelyek kis bázissorrend homológiájuk ellenére azonos T-RF 
csúccsal voltak megfeleltethetőek (24. és 25. ábra, 6. táblázat). Az eredmények alapján az 
említett szervezeteknek az ivóvízhálózatok különböző pontjain való jelenlétét és baktérium 
közösségen belüli arányát nem tudtuk pontosan meghatározni. Az említett taxonokat illetően 
azonban megállapítottuk, hogy azok főként a kutakban, illetve a vízműtelepi mintavételi 
pontokon voltak jelentős közösségalkotók. 
 A vizes környezetek - többek között az ivóvizek - gyakori közösségalkotói közé 
tartoznak a Pseudomonas nemzetség tagjai (Vaz-Moreira és mtsai, 2012; Liu és mtsai, 2014), 
amelyek a vizsgált ivóvízhálózatok kút, illetve vízműtelepi pontjain voltak nagy gyakorisággal 
jelen. A két mintavételi időpontban azonban a nemzetség különböző tagjait mutattuk ki. Az 
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első mintavétel alkalmával a P. extremaustralis, P. rhizosphaerae és P. stutzeri (24. ábra), míg 
a második mintavétel során a P. libanensis, P. mucidolens, P. gessardii, P. hibiscicola, 
P.  asplenii, P. meridiana továbbá a P. agarici fajokat (25. ábra) azonosítottuk. A P. libanensis, 
P. meridiana és P. gessardii taxonok nagyfokú 16S rRNS gén bázissorrend hasonlóságának 
következtében azonos T-RF csúccsal voltak azonosíthatóak (6. táblázat), így a három szervezet 
közösségen belüli arányát nem tudtuk megállapítani.  
 A Pseudomonas nemzetség egyes tagjai anoxikus körülmények között alternatív 
elektron akceptorként nitrát redukálására is képesek. A P. stutzeri a nitrát teljes, nitrogén gázig 
történő redukálására, azaz denitrifikációra képes szervezet (Zhang és mtsai, 2011). Az említett 
taxont a WN-1 és WN-2 ivóvízhálózatokban szintén kimutattuk (24. ábra), ez feltehetően 
ugyancsak hozzájárulhatott az első mintavétel alkalmával az ivóvízelosztó rendszerekben zajló 
nitrát-redukciós és denitrifikációs folyamatokhoz (VI.1 Fejezet). Az ivóvízhálózatokban a 
Pseudomonas nemzetség tagjain kívül nagy gyakorisággal voltak jelen további nitrát-redukáló 
szervezetekkel rokon szekvenciák, amelyek számos esetben kis bázissorrend homológiát 
mutattak tenyésztésbe vont szervezetekkel (6. táblázat). A nitrát-redukáló baktériumok közül 
az Acidovorax defluvii, Aquabacterium citratiphilum, Reyranella massiliensis, Paracoccus 
marcusii, Polaromonas sp. és Stakelama sp. képviselőit azonosítottuk, amelyek közösségen 
belüli relatív aránya jelentős eltéréseket mutatott az egyes vizsgálatba vont ivóvízhálózatok 
baktérium közösségében (24. és 25. ábra). Főként a fogyasztói pontok közelében járulhattak 
hozzá a nitrát redukáció és a denitrifikáció folyamatához. 
 Az ivóvízelosztó rendszerekben kimutatott jelentős heterotróf baktérium 
csíraszámértékek alapján feltételezhető a biofilmek jelenléte, amelyet a biofilm-képző 
Pseudomonas nemzetség (Liu és mtsai, 2014) tagjainak jelenléte szintén alátámaszt. A biofilm 
elősegítheti a nitrifikációban, nitrát-redukcióban és denitrifikációban résztvevő szervezetek 
túlélését és aktivitását egyaránt. Azonban hozzájárulhat egészségügyi kockázatot jelentő 
patogén, illetve fakultatív patogén mikroorganizmusok megtelepedéséhez is. A fentieket 
figyelembe véve az ivóvíz, mint fogyasztásra szánt „élelmezési cikk” esetében az egészségügyi 
kockázatra való tekintettel jogosan merül fel a kérdés a patogén szervezetek jelenlétére 
vonatkozóan. A vizsgálatba vont ivóvízhálózatok esetében végzett klóntár elemzés alapján 
fakultatív patogén szervezeteket is magába foglaló Aeromonas, Moraxella és Mycoplasma 
nemzetségekhez tartozó szekvenciákat szórványosan, egy-egy kút mintában muttatunk ki. Az 
ivóvízelosztó rendszerekben az alkalmazott vízkezelési, fertőtlenítési eljárások 
hatékonyságának következtében jelenlétüket már nem tudtuk detektálni.  
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VI.2.2.2 Az ivóvízhálózatok Archaea közössége 
VI.2.2.2.1 Az ivóvízhálózatok Archaea közösség szerkezetének feltárása 
 A vizsgálatba vont ivóvízhálózatokban az Archaea domén tagjait egy kútban (2W4-
WW1), továbbá a WN-1 és WN-4 ivóvízhálózatok vízműtelepi mintavételi pontjain (P1-DW2, 
P4-DW2), és a WN-4 ivóvízelosztó rendszer egyes pontjain (T4-DW1, E4-DW2) nem tudtuk 
kimutatni. 
 A különböző ivóvízhálózatokhoz tartozó, eltérő földrajzi elhelyezkedésű kutak Archaea 
közösségszerkezetei elkülönülést mutattak az első két főkomponens mentén, amelyek a teljes 
variancia 28%-át meghaladó részét magyarázzák (26. ábra). Hasonlóan a Bacteria közösség 
esetében tapasztaltakhoz (VI.2.2.1.1 Fejezet, 23. ábra) a kutak Archaea közösség 
szerkezeteinek időbeli, illetve az ivóvízkezeléseket követően az ivóvízelosztó rendszerek 
mintavételi pontjain pedig annak térbeli változását tapasztaltuk (26. ábra). 
 
26. ábra. Az ivóvízhálózatok tartozó kutak és ivóvízelosztó rendszeri pontok Archaea közösségeinek T-
RFLP mintázataira (AluI és MspI endonukleázokkal való emésztés után) készített főkomponens 
elemzés eredményét biploton ábrázoltuk. Az ábrán feltüntettük az első három főkomponens (PC) által 
lefedett variancia értékeket (%). Az ábrán a szignifikáns összefüggést adó kémiai paramétert p<0,01* 
jelöltük, pirossal pedig AluI (A) és MspI (M) endonukleázokkal hasított T-RF csúcsokat. Az 
ivóvízhálózatokhoz tartozó mintavételi pontokat eltérő színekkel jelöltük a következők szerint: WN-1 
zöld, WN-2 világoskék, WN-3 sötétkék, WN-4 lila. A minták jelölése a következő: W- kútvíz, P-
vízműtelep, T- víztorony, E- fogyasztói pont, WW- termelőkút, DW- ivóvízelosztó rendszer, 1- első, 2-
második mintavételi időpont. 
* 
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 A kutak Archaea közösségei közel azonos diverzitás index értékekkel (D: 0,52-0,81; 
H: 0,82-2,27) rendelkeztek, amelyek csekély mértékű változást mutattak a két mintavételi 
időpontban. Kivételt képez ez alól a W1-WW2 kút, amelyben az első mintavételi időponttól 
(D: 0,67; H: 1,47) eltérően a második mintavétel során kisebb diverzitás index értékkel 
jellemezhető (D: 0,21; H: 0,48) Archaea közösséget mutattunk ki. 
 Az első mintavételi időpontban a WN-1 ivóvízhálózathoz tartozó kút diverz Archaea 
közössége jelentős hasonlóságot mutatott az ivóvízelosztó rendszer hálózati pontjaira 
jellemzőkkel (26. ábra). Az ivóvízelosztó rendszer pontjain az Archaea közösség szerkezetének 
csekély mértékű változása és a kútmintával való hasonlósága az ivóvízkezelés által kevéssé 
befolyásolt közösség jelentétére utal. 
 A második mintavétel során a W1-WW2 kút, kis diverzitású Archaea közösségének 
kialakulásában szerepet játszhatott a fertőtlenítőszerként alkalmazott klór közvetlenül kútba 
történő adagolása. A fertőtlenítőszer adagolási helyének megváltoztatása hozzájárulhatott az 
Archaeak szaporodásának gátlásához a vízműtelepi mintavételi ponton. Az ivóvízelosztó 
rendszerben való újra szaporodásukra, perzisztens jelenlétükre utal ugyanakkor a fogyasztói 
ponton (E1-DW2) kimutatott kis diverzitás indexű (D: 0,14; H: 0,31) Archaea közösség 
jelenléte. 
 A WN-1 ivóvízhálózathoz hasonlóan, a második mintavétel alkalmával a WN-4 
ivóvízhálózat vízműtelepi pontján sem tudtuk az Archaea domén tagjait kimutatni. A 
vízműtelepi pontot megelőzően az alkalmazott ivóvízkezelési technológiák, a víztározó 
medencékben történő klór adagolás, levegőztetés, illetve a vas-mangántalanító szűrők (WN-4) 
járulhattak hozzá az Archaeak kiszűrése és szaporodásuk gátlása révén az ivóvízelosztó 
rendszer pontjain való sporadikus jelenlétükhöz (E4-DW1, T4-DW2).  
 A WN-4 ivóvízelosztó rendszer hálózati pontjain kimutatott Archaea közösségek 
szerkezetük alapján mérsékelt hasonlóságot mutattak, az azzal azonos ideig klór-dioxid kezelést 
kapott WN-2 ivóvízelosztó rendszer hálózati pontjaival (26. ábra). Mindkét ivóvízelosztó 
rendszer hálózati pontjainak jelentős mértékű elkülönülését mutattuk ki a kutakétól (26. ábra), 
amelyhez a fertőtlenítőszerként alkalmazott klór-dioxid koncentráció (p<0,01) mellett, az 
alkalmazott vízkezelési technológiák is hozzájárulhattak. A Bacteria közösség esetében 
tapasztaltakkal megegyezően, eredményeink alapján az Archaea közösség összetételére a 
WN-4 ivóvízhálózat vízműtelepi mintavételi pontján a klór koncentráció, míg ivóvízelosztó 
rendszerének további pontjain, valamint a WN-2 ivóvízhálózatban a klór-dioxid koncentráció 
volt meghatározó (26. ábra), hozzájárulva a további ivóvízelosztó rendszerek pontjaitól való 
elkülönülésükhöz. 
EREDMÉNYEK ÉS ÉRTÉKELÉSE 
88 
 
 Figyelembe véve a különböző fertőtlenítési eljárásokat és azok alkalmazásának 
időtartamát, a T-RFLP adatok alapján kitűnik, hogy a klór-dioxiddal leghosszabb ideje kezelt 
WN-3 ivóvízelosztó rendszer (V.1 Fejezet) hálózati pontjainak Archaea közössége mutatta a 
legjelentősebb elkülönülést a további ivóvízelosztó rendszerek pontjaitól (26. ábra). A közel 
másfél éve zajló (első mintavétel) klór-dioxiddal történő fertőtlenítést követően, a WN-3 
ivóvízelosztó rendszer különböző pontjai között tapasztaltuk a legjelentősebb mértékű 
elkülönülést (26. ábra). 
VI.2.2.2.2 Az ivóvízhálózatok Archaea közösség alkotóinak azonosítása 
 A kutak és az ivóvízelosztó rendszerek Archaea közösség alkotóinak azonosítására 
klóntárakat készítettünk (Függelék XI.3 pont 8. táblázat). A kapott bázissorrend adatok alapján 
az AluI restrikciós endonukleázzal kapott T-RFLP profilok teljes csúcsterületeinek 
21,8-97,28%-a volt megfeleltehető taxonokkal (27. és 28. ábra). Megállapítható, hogy egyes 
ivóvízhálózati pontokon az Archaea közösség tagjainak jelentős részét sikerült azonosítanunk. 
Négy minta esetében azonban a T-RFLP profil csúcsterületének kevesebb mint 10%-át tudtuk 
azonosítani (27. ábra). 
 
27. ábra. Az ivóvízhálózatokhoz tartozó kutak és ivóvízelosztó rendszeri pontok Archaea közösség 
alkotóinak relatív abundanciája AluI restrikiciós endonukleázzal hasított T-RF-jeik alapján az első 
mintavételi időpontban. A minták jelölése a következő: W- kútvíz, P- vízműtelep, T- víztorony, E- 
fogyasztói pont, WW- termelőkút, DW- ivóvízelosztó rendszer, 1- első mintavételi időpont. 
 
 Számos klónszekvencia 95%-nál kisebb bázissorrend homológiát mutatott a 
legközelebbi rokon, leírt fajokkal. A faji szinten nem azonosítható szekvenciák tenyésztésbe 
nem vont, vizes környezetekből, főként mélységi vizekből kimutatott klónszekvenciákkal 
mutattak hasonlóságot (12. táblázat). A tenyésztésbe nem vont szervezetek aránya a különböző 
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ivóvízhálózatok mintavételi pontjain jelenlevő Archaea közösségekben jelentős eltéréseket 
mutatott, amely néhány minta esetében a T-RFLP profil csúcsterületének 50% feletti részét is 
képezte (27. és 28. ábra). 
 A legközelebbi rokon, leírt fajjal 97% feletti bázissorrend hasonlóságot mutató 
klónszervezetek (12. táblázat) számos esetben az ivóvízhálózatok domináns Archaea 
közösségalkotóinak bizonyultak (27. és 28. ábra). Mindkét mintavételi időpontban a klón 
szervezetek legközelebbi rokonai az Euryarcheota phylum, Methanomicrobia, Methanobacteria 
és Thermococci osztályaiba tartoztak. 
 
28. ábra. Az ivóvízhálózatok tartozó kutak és ivóvízelosztó rendszeri pontok Archaea közösség 
alkotóinak relatív abundanciája AluI restrikiciós endonukleázzal hasított T-RF-jeik alapján a második 
mintavételi időpontban. A minták jelölése a következő: W- kútvíz, P- vízműtelep, T- víztorony, E- 
fogyasztói pont, WW- termelőkút, DW- ivóvízelosztó rendszer, 2 – második mintavételi időpont. 
 
 A két mintavételi időpont alapján az ivóvízhálózatokban eltérő Archaea szervezeteket 
mutattunk ki, illetve az egyes taxonok dominancia viszonyai is eltértek egymástól. A Bacteria 
közösség esetében tapasztaltakkal megegyezően egy T-RF csúcshoz több, kis bázissorrend 
homológiát mutató taxon/filotípus is rendelhető volt (VI.2.2.1.2 Fejezet). A 16S rRNS génjeik 
bázissorrendje alapján csekély homológiát mutató Methanobacterium alcaliphilum és két 
tenyésztésbe nem vont szervezet, továbbá a Methanosarcina vacuolata és a Methanosaeta 
harundinacea taxonok azonos T-RF csúccsal voltak azonosíthatóak (7. táblázat). Az azonos 
T-RF csúcsok ellenére az említett szervezetek közösségen belüli arányát meg tudtuk állapítani, 
ugyanis azok jelenléte a mintavételi időpontok alapján eltért. A Methanobacterium 
alcaliphilum és a Methanosarcina vacuolata az első (27. ábra), míg a tenyésztésbe nem vont 
szervezetek, valamint a Methanosaeta harundinacea a második mintavételi időpontban voltak 
jelen (28. ábra). 
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 A kutak domináns Archaea közösségalkotói főként tenyésztésbe nem vont szervezetek, 
illetve a Methanobacterium alcaliphilum és a Methanobacterium flexile voltak. Egy-egy kút 
minta esetében a Methanosaeta harundinacea szervezet szintén domináns közösségalkotó volt 
(27. és 28. ábra). Az ivóvízelosztó rendszerek hálózati pontjain a kutakhoz hasonlóan a 
Methanobacterium nemzetség tagjait nagy gyakorisággal mutattuk ki, arányuk azonban 
jelentősen eltért (27. és 28. ábra). 
7. táblázat. Az Archaea közösség 16S rRNS gén alapú klóntár elemzéssel azonosított tagjainak 
legközelebbi rokon szervezetei (unc- tenyésztésbe nem vonható szervezetek) és azok származási helye. 
Zárójelben tüntettük fel a 95% alatti hasonlósági értékkel azonosított legközelebbi rokon 
szervezeteket. A táblázatban feltüntettük a klónok AluI és MspI restrikciós enzimekkel hasított 
terminális fragmenseinek (T-RF) bázispár hosszát (bp). Hasonlóság érték: egyező bázisok száma/teljes 
átfedő szekvencia hossza. A klónok jelölése megegyezik a vízminták és dúsító tenyészetek esetében 
alkalmazottakkal (Függelék XI.1 1. táblázat). 
 
 A kutak, valamint a különböző ivóvízelosztó rendszerek Archaea közösségeinek 
elkülönülésében (VI.2.2.2.1 Fejezet) egy-egy jól meghatározható T-RF/OTU játszott szerepet 
(26. ábra). Megállapítottuk, hogy a Methanobacterium alcaliphilum a WN-4 ivóvízhálózathoz 
tartozó kutak, illetve a WN-1 ivóvízhálózat pontjainak elválását, míg a Methanobacterium 
flexile és egy tenyésztésbe nem vont szervezet a WN-2 és WN-4 ivóvízelosztó rendszerek 
hálózati pontjainak elkülönülését határozták meg. A Methanosarcina vacuolata a WN-3 
ivóvízelosztó rendszer mintavételi pontjain adódott domináns közösségalkotónak (27. és 28. 
ábra), ezáltal szerepet játszva az említett minták főkomponens elemzés alapján megfigyelt 
külön csoportosulásában (26. ábra). 
 Az ivóvízhálózatokban kimutatott Methanomicrobia, illetve a Methanobacteria 
osztályok tagjai, termofil, szigorúan anaerob, metanogén szervezetek, amelyek 
növekedésükhöz így a metanogenezis folyamatához szubsztrátként H2-t és CO2-t igényelnek, 




E2-DW1_1g 93 109 Methanospirillum hungatei 98% (470/479) CP000254 Talaj
P1-DW1_1c 98 125 Methanobacterium flexile 100% (481/481) EU333914 Tavi üledék
E2-DW1_1b 98 125 Methanobacterium sp. (Methanobacterium espanolae) 98% (493/495) DQ677518 Tőzegláp
P1-DW1_1e 102 106 Methanobacterium alcaliphilum 98% (455/462) KY780618 Olaj szivárgás
W2-WW2_1g 193 121 Methanocalculus natronophilus 98% (532/541) NR_118529 Szikes tó
E2-DW1_2d 227 116 Methanosarcina vacuolata 100% (443/443) FR733661 Édesvíz
W2-WW2_8a 227 116 Methanosaeta harundinacea 98% (545/554) AY817738 Anaerob szennyvíziszap
P1-DW1_1b 260 232 unc. Archaea (Methanobrevibacter smithii) 91% (363/400) FJ900727 Elárasztott petroleum tároló
Methanococci
E3-DW2_8g 80 226 unc. Archaea (Methanocaldococcus vulcanius) 90% (495/550) HM598527 Szénhidrogén szennyezett terület
Thermococci
P1-DW1_1d 101 105 unc. Archaea (Thermococcus guaymasensis) 99% (486/476) AB476720 Kén-tartalmú édesvíz
P1-DW1_1h 101 105 unc. Archaea (Thermococcus guaymasensis) 97% (469/485) AM697988 Kén tartalmú karszt-tó
Crenarchaeota
E3-DW2_1b 97 260 unc. Archaea (Stetteria hydrogenophila) 99% (546/551) HM187508 Geológiai réteg
T-RF méret (bp)
Legközelebbi rokon szervezet Hasonlóság Izolálás helyeGénbanki szám
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képesek (mint pl.: a Methanospirillum hungatei és a Methanosarcina vacuolata). Az 
ivóvízhálózatokban kimutatott heterotróf baktériumok (VI.2.1 és VI.2.2.1.2 Fejezetek) szerves 
anyag bontása révén a metanogén szervezetek számára hasznosítható szubsztrátok 
keletkezhetnek, elősegítve ezáltal szaporodásukat. 
 A vizsgálatba vont ivóvizek jelentős oldott oxigén koncentrációja (VI.1 Fejezet, 5. 
táblázat) ugyanakkor a szigorúan anaerob szervezetek számára nem biztosít optimális 
körülményeket. Így állhatott elő, hogy a WN-1 és WN-4 ivóvízhálózatokhoz tartozó víztározó 
medencék levegőztetését követően Archaeak jelenlétét - a metanogén szervezetek oxigénre való 
érzékenysége következtében - a vízműtelepi mintavételi pontokon nem tudtuk kimutatni a 
második mintavételi időpontban (VI.2.2.2.1 Fejezet). De Vet és mtsai (2009) eredményeihez 
hasonlóan a metanogén Archaeak levegőzetett rendszerekben (jelen esetünkben az 
ivóvízelosztó rendszerekben) való jelenlétéhez, illetve kimutathatóságához hozzájárulhat azok 
kutakból történő folyamatos inokulációjuk. Az ivóvízelosztó rendszerekben történő 
megtelepedésüket - a nitrát-redukáló és denitrifikáló baktériumokéhoz hasonlóan - elősegítheti 
a jelentős heterotróf csíraszám értékek alapján feltételezett biofilm jelenléte (III.3.3 Fejezet és 
VI.2.1 Fejezet). A metanogén szervezetek víztestben való kimutathatóságához, feltehetően 
hozzájárulhatott a felületekről leszakadó biofilm jelenléte, esetleg flokkulumok képződése. A 
biofilm és a flokkulum a környezeti paraméterek változásaitól és a fertőtlenítőszerek hatásaitól 
védett környezetet biztosít az azok belső rétegeiben előforduló szervezetek számára (Boe-
Hansen és mtsai, 2002; Schwartz és mtsai 2003; Liu és mtsai 2013; Liu és mtsai 2014), 
hozzájárulva ezáltal ivóvizekben való túlélésükhöz.  
 Az ivóvízhálózatok vizsgálatba vont pontjainak pH 7,3-7,85 értéke egyezést mutatott az 
Archaea domén azonosított tagjainak, mint például a Methanobacterium flexile (pH 7-7,5 [Zhu 
és mtsai, 2011]), Methanosarcina vacoulata (pH 7,5 [Zhilinaa és Zavrzin, 1987]), a 
Methanosaeta harundinacea [pH 7,2-7,6 (Ma és mtsai, 2006)] és a Methanospirillum hungatei 
(pH 7-9 [Iino és mtsai, 2010]) növekedési pH optimumával. A WN-1 és WN-2 ivóvízhálózatok 
kissé alkalikus pH 7,8-8,4 értéke (VI.1 Fejezet) járulhatott hozzá az alkalofil Methanobacterium 
alcaliphilum (pH 8,1-9,1 [Workit és mtsai 1986]) és a Methanocalculus natronophilus [pH 8-10 
(Zhilinaa és mtsai 2013)] Archaeak főként a kutakban való jelentős közösségen belüli 
arányának (10-40%) kialakulásához (27. és 28. ábra). A Methanobacterium alcaliphilum 
jelenlétét ugyanakkor a közel neutrális pH 7,3-7,6 értékkel rendelkező WN-4 ivóvízhálózat kút 
mintáiban szintén kimutattuk.  
 A metanogén ősbaktériumok többségében termofil szervezetek, optimális növekedésük 
35-40 oC hőmérséklet közötti, így gyakoriak termofil, anaerob iszapokban (Methanospirillum 
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hungatei [Iion és mtsai, 2010]) és rothasztókban (Methanosarcina vacoulata [Zhilinaa és 
Zavarzin 1987]). Az említett prokarióták jelenlétét azonban a vizsgálatba vont 
ivóvízhálózatokhoz hasonló mezofil (14-20oC) környezetekben, például mocsarakban, 
különböző vizes környezetekben (Methanosarcina vacoulata) és tavak szediment rétegeiben 
(Methanobacterium alchaliphilum [Workit és mtsai, 1986], Methanobacterium flexile [Zhu és 
mtsai, 2011)], Metahocalculus natronophilus [Zhilinaa és mtsai, 2013]) egyaránt kimutatták. 
 
VI.3 A nitrifikáció folyamatában résztvevő mikroorganizmusok 
VI.3.1 Az ivóvízhálózatok legvalószínűbb élő nitrifikáló baktérium sejtszámértékei 
 A heterotróf baktériumok csíraszámértékeihez hasonlóan a nitrifikáló baktériumok 
legvalószínűbb élő sejtszámértékeiben (MPN) is jelentős eltéréseket tapasztaltunk az egyes 
ivóvízhálózatok, illetve mintavételi időpontok között. Nitrifikáló baktériumokat tenyésztéses 
módszerrel számos kútvízmintában nem, illetve kis <103 MPN l−1 legvalószínűbb élő 
sejtszámértékekkel tudtuk kimutatni (29. ábra), amely hozzájárult az ammónium-ion és a nitrit 
oxidáció folyamatának elmaradásához (VI.1 Fejezet). A 4W4-WW1 kút az egyik lejelentősebb 
ammónia- (1,9 x 104 MPN l−1) és nitrit- (1,5 x 103 MPN l−1) oxidáló baktérium MPN értékekkel 
volt jellemezhető (29. ábra), amelyek aktivitásuk révén hozzájárulhattak a nitrit 
(0,01 mg NO2
--N l-1) és nitrát (0,11 mg NO3
--N l-1) kis koncentráció értékeinek megjelenéséhez 
(VI.1 Fejezet). 
 Az ivóvízelosztó rendszerekben az ammónia- és a nitrit-oxidáló baktériumok 
sejtszámértékei, a kutakét meghaladó, 101-104 MNP l-1 értékek között változtak (29. ábra). 
 A WN-3 ivóvízelosztó rendszer vizsgálatba vont pontjain, mindkét mintavételi 
időpontban az ammónia-oxidáló baktériumok MPN értékei 102 - 103 l-1 közöttiek voltak, 
amelyek a víztorony (T3-DW1) kivételével, egy, illetve két nagyságrenddel elmaradtak a nitrit-
oxidáló baktériumok 102 - 104 MPN l-1 sejtszámértékeitől (29. ábra). 
 Az első mintavételi időpontban a WN-1 és WN-2 ivóvízhálózatok vizsgálatba vont 
pontjain az ammónia-oxidáló baktériumokat csekély (<500 MPN l-1), míg a nitrit-oxidáló 
baktériumokat jelentősebb (103-104 MPN l-1) értékekkel mutattuk ki (27. ábra). Az említett 
három ivóvízelosztó rendszer (WN-1, WN-2 és WN-3) hálózati pontjain az ammónia- és nitrit-
oxidáló baktériumok sejtszámértékeiben tapasztalt különbségek ellenére, az első mintavételi 
időpontban az ammónium-ion teljes, nitrátig történő oxidációja lezajlott (VI.1 Fejezet). A 
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második mintavételi időpontban a WN-1 ivóvízhálózat pontjain nitrifikáló baktériumokat 
tenyésztéses módszerrel nem tudtunk kimutatni. 
 
29. ábra. Az ivóvízhálózatokhoz tartozó kutak és ivóvízelosztó rendszeri pontok ammónia-oxidáló (AOB) és 
nitrit-oxidáló baktérium (NOB) literenkénti legvalószínűbb élő sejtszámértékeit (MPN) logaritmikus skálán 
ábrázoltuk, a mintákra vonatkozó szórás értékek feltüntetésével. A nitrifikáló baktériumok sejtszámértékeit a 
jobb ábrázolhatóság érdekében literre vonatkoztatva közöljük. A minták jelölése a következő: W- kút, P-
vízműtelep, T- víztorony, E- fogyasztói pont, WW- kút, DW- ivóvízelosztó rendszer, 1- első és 2- második 
mintavételi időpont. Az ábrán piros nyilakkal jelöltük a klór (WN-1és WN-4) és kék nyilakkal a klór-
dioxid (WN-2 WN-3, WN4), adagolást követő ivóvízhálózati pontokat. 
 
 A WN-4 ivóvízelosztó rendszer vízműtelepén csekély (<258 MPN l-1), míg a további 
hálózati pontokon a nitrifikáló baktériumok jelentősebb (3,4 - 65 x 103 l-1 MPN) a kutakét 
meghaladó sejtszámértékeit mutattuk ki (29. ábra). 
 A WN-2 ivóvízelosztó rendszer hálózati pontjain a nitrifikáló baktériumok 
sejtszámértékei 1,6 – 8,5 x 103 MPN l-1 voltak, amelyek egy nagyságrendbe esetek a WN-4 
ivóvízelosztó rendszer ammónia-oxidáló baktérium MPN értékeivel (29. ábra). A két 
ivóvízelosztó rendszer hálózati pontjain a viszonylag jelentős ammónia-oxidáló baktérium 
MPN értékek ellenére, a nitritet nem, illetve kis koncentrációban (0,02 - 0,03 NO2
- -N mg l-1) 
tudtuk kimutatni, míg nitrát egyik mintavételi ponton sem volt kimutatható (VI.1 Fejezet). 
 A két ivóvízelosztó rendszerben az oxidált szervetlen nitrogén-formák koncentráció 
értékeinek hátterében azonban eltérő folyamatok álltak. A nitrit-oxidáló baktériumok MPN 
értékeiben ugyanis a két ivóvízelosztó rendszer pontjain jelentős különbségeket tapasztaltunk. 
A WN-2 ivóvízelosztó rendszer hálózati pontjain a nitrit-oxidáló baktériumok csekély 
(<20 MPN l-1), míg a WN-4 ivóvízelosztó rendszer esetében jelentős, az ammónia-oxidáló 
baktériumok MPN értékeivel egy nagyságrendbe eső sejtszámértékeket 
(6,3 - 3,4 x 103 MPN l-1) kaptunk (29. ábra). 
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 A fenti eredmények alapján a WN-2 ivóvízelosztó rendszerben a nitrit-oxidáló 
baktériumok kis MPN értékeinek kialakulásában szerepet játszhatott az ammónium-ion 
oxidációjának csekély mértéke és elmaradása következtében keletkező kis és kimutathatóság 
határa alatti nitrit koncentráció értéke (VI.1 Fejezet). A kis MPN értékek kialakulásához 
hozzájárulhatott feltehetően a nitrit-oxidáló baktériumok számára elérhető szubsztrát, a nitrit 
ivóvízelosztó rendszerben való limitációja. Eredményeink alapján megállapítható, hogy a 
WN-2 ivóvízelosztó rendszerben a nitrit oxidációjának elmaradása eredményezte, hogy a nitrát 
egyik mintavételi ponton sem volt kimutatható.  
 A WN-2 ivóvízelosztó rendszerrel ellentétben, a WN-4 hálózati pontjain az első 
mintavételi időpontban a számított teljes szervetlen nitrogén tartalom (TNi cal.) csökkenését is 
tapasztaltuk (VI.1 Fejezet). A TNi cal. csökkenése és a viszonylag jelentős nitrifikáló MPN 
értékek (29. ábra) alapján a nitrifikációs folyamatok révén képződő nitrit és nitrát 
kimutathatóság határ alatti, illetve kis koncentráció értékei nitrát-redukciós és denitrifikációs 
folyamatok lejátszódására utalnak. 
 A második mintavétel során a WN-4 ivóvízelosztó rendszer hálózati pontjain a 
nitrifikáló baktériumok MPN értékei egy, illetve két nagyságrenddel csökkentek. A 
legjelentősebb csökkenés a vízművet elhagyó vízben (P4-DW2) volt megfigyelhető, ahol az 
ammónia-oxidáló baktériumok rendkívül kis (1,5 MPN l-1) értékeit mutattuk ki, míg a nitrit-
oxidáló baktériumokat tenyésztéses módszerrel nem tudtunk kimutatni (29. ábra). A kis MPN 
értékek ellenére a WN-4 ivóvízelosztó rendszerének vízműtelepi pontján az ammónium-ion 
nitrátig történő oxidációja lezajlott. Így a vizsgálatba vont további hálózati pontokon az 
ammónia-oxidáló baktériumok számára hasznosítható szubsztrát, az ammónium-ion nem volt 
kimutatható (VI.1 Fejezet). A fentiek ellenére a víztoronyban az ammónia-oxidáló baktériumok 
jelentős (2 x103 MPN l-1) sejtszámértékeit mutattuk ki, mely a fogyasztói ponton 65 MPN l-1 -
re csökkent (29. ábra).  
 A nitrit-oxidáló baktériumok legvalószínűbb élő sejtszámértékei, a WN-4 ivóvízelosztó 
rendszer pontjain két nagyságrenddel elmaradtak az ammónia-oxidáló baktériumokétól, nem 
haladva meg a 15 MPN l-1 értéket. A kis nitrit-oxidáló baktériumok MPN értékeihez többek 
között hozzájárulhatott a szubsztrátként hasznosítható nitrit kis koncentrációja, amely az első 
mintavételi időpontban tapasztaltakkal megegyezően az ivóvízelosztó rendszer pontjain zajló 
nitrát redukciós folyamat révén keletkezhetett (VI.1 Fejezet). 
 Az MPN módszer kis, akár 7 x 10-4 MPN ml-1 sejtszámértékek kimutatását is lehetővé 
teszi (Konuma és mtsai, 2001), így alkalmasnak bizonyult az ivóvízhálózatok kis 
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sejtszámértékű nitrifikáló mikroorganizmus közösségeinek kimutatására és azok 
mennyiségének meghatározására. Mindkét nitrifikáló baktérium csoport sejtszámértékei 
hasonlóan van der Wielen és mtsai (2009) eredményeihez az ivóvízelosztó rendszerek hálózati 
pontjain növekedtek, azonban a különböző mintavételi pontokon az ammónia- és nitrit-oxidáló 
baktériumok sejtszámértékeiben nagyságrendbeli különbségeket tapasztaltunk. A WN-4 
(mindkét mintavételi időpont), WN-2 ivóvízelosztó rendszerek hálózati pontjain (második 
mintavétel), illetve a T3-DW2 minta esetében az ammónia-oxidáló baktériumok MPN értékei 
egy, illetve két nagyságrenddel meghaladták a nitrit-oxidáló baktériumok MPN értékeit. Erre 
magyarázatul szolgálhat, hogy a nitrit oxidációnál az ammónia oxidáció folyamata 
energetikailag kedvezőbb (Lipponen és mtsai, 2002; III.3.2.1.3 és III.3.2.2.3 Fejezetek), ez 
pedig lehetővé teszi az ammónia-oxidáló baktériumoknak, a nitrit-oxidáló baktériumokénál 
jelentősebb mértékű szaporodását, így elősegítve azok nagyobb sejtszámértékeinek 
kialakulását. 
 A WN-1, WN-2 (első mintavétel), illetve WN-3 ivóvízelosztó rendszerek hálózati 
pontjain a nitrit-oxidáló baktériumok MPN értékei haladták meg az ammónia-oxidáló 
baktériumok sejtszámértékeit. A lassú növekedésű nitrit-oxidáló baktériumok nagyobb 
sejtszámértékekkel való megjelenéséhez, a Lipponen és mtsai (2002) által kapott 
eredményekhez hasonlóan, az ammónia oxidációs és a nitrát redukciós folyamatok révén 
képződő nitrit folyamatos jelenléte járulhatott hozzá (VI.1 Fejezet). 
 
VI.3.2. A nitrifikációban résztvevő nitrifikáló mikroorganizmusok molekuláris mikrobiológiai 
módszerekkel történő kimutatása 
 Az ivóvízhálózatokban zajló nitrifikáció folyamatában résztvevő szervezetek 
kimutatását tenyésztéstől független, molekuláris mikrobiológiai módszerek alkalmazásával is 
elvégeztük. Ennek során az ammónia-oxidáló mikroorganizmusokat az ammónia oxidációjában 
szerepet játszó Bacteria és Archaea ammónia-monooxigenáz A (amoA) gének alapján mutattuk 
ki. A nitrit-oxidáló baktériumok közül a Nitrospira nemzetség tagjainak jelenlétét, nemzetség 
specifikus 16S rRNS gén alapon detektáltuk. 
 A kutakban amoA gén alapon ammónia-oxidáló Bacteriat nem, míg ammónia-oxidáló 
Archaeakát ki tudtunk mutatni (8. táblázat). A mintavételi időpontok tekintetében az ammónia-
oxidáló Archaeak kimutathatóságában eltérést tapasztaltunk az első mintavétel alkalmával a 
WN-1 és WN-2, míg a második mintavétel során a WN-3 és WN-4 ivóvízhálózatokhoz tartozó 
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kutakban voltak jelen. A kutakban kimutatott ammónia-oxidáló Archaeak a kémiai eredmények 
alapján nem járultak hozzá az ammónium-ion oxidáció folyamatához (VI.1 Fejezet). 
 A tenyésztéses módszerrel kapott eredményektől eltérően (VI.3.1 Fejezet, 29. ábra) a 
Nitrospira nemzetség tagjainak jelenlétét molekuláris mikrobiológiai módszerrel a kutakban 
minden esetben kimutattuk (8. táblázat). 
 A 4W4-WW1 jelzésű kútban az első mintavétel alkalmával ammónium-ion oxidációt 
tapasztaltunk (VI.1 Fejezet), amelyhez, mint említettük, hozzájárulhatott a nagy 
(1,9 x 104 MPN l−1) sejtszámértékekkel jellemezhető nitrifikáló közösség jelenléte (VI.3.1 
Fejezet). Ammónia-oxidáló mikroorganizmusokat azonban sem Archaea, sem Bacteria amoA 
gének alapján (8. táblázat), sem pedig 16S rRNS gén alapon nem tudtunk kimutatni (VI.2.2.1.2 
Fejezet). Nem zárható ki ezáltal egyéb, nem kanonikus ammónia-oxidáló szervezetek jelenléte, 
amelyek hozzájárulhattak az ammónium-ion oxidációjához, valamint befolyásoló hatással 
lehettek az ammónia-oxidáló baktériumok sejtszámértékeire egyaránt. 
 A különböző ivóvízelosztó rendszerek, illetve mintavételi időpontok tekintetében az 
ammónia-oxidáló mikroorganizmusok kimutathatóságában további eltéréseket tapasztaltunk. 
Ugyanakkor a nitrit-oxidáló baktériumok közé tartozó Nitrospira nemzetség tagjainak jelenlétét 
- a P4-DW1 (vízműtelep) mintavételi pont kivételével - az ivóvízhálózatok vizsgálatba vont 
pontjain mindkét mintavételi időpontban ki tudtuk mutatni (8. táblázat). 
8. táblázat. Az ivóvízhálózatokhoz tartozó kutakban és ivóvízelosztó rendszeri pontokon (vízműtelep, 
víztorony, fogyasztói pont) az ammónia-oxidáló Bacteria és Archaea amoA gén, illetve a Nitrospira 
nemzetség specifikus 16S rRNS gén alapú PCR módszerrel történő kimutatásának eredményei. Az 
ammónia-oxidáló Bacteria kimutathatóságát AOB, az ammónia-oxidáló Archaeat AOA, míg a 
Nitrospira nemzetség tagjaiét NOB rövidítéssel jelöltük, I – az első mintavételi időpont, II – a második 
mintavételi időpontot jelöli. 
 
 Az első mintavétel alkalmával a négy ivóvízelosztó rendszer közül három - a WN-1, 
WN-2 és WN-4 - esetében mind az ammónia-oxidáló Bacteria, mind pedig az ammónia-oxidáló 
Archaeak jelenlétét kimutattuk (8. táblázat). A második mintavétel során a két ammónia-
Kút Vízmű Víztorony Végpont
I AOA             NOB AOA,  AOB,  NOB AOA,  AOB,  NOB
II                     NOB  NOB AOA,             NOB
I AOA,            NOB AOA,  AOB,  NOB AOA,  AOB,  NOB
II                     NOB NOB NOB
I NOB            AOB,  NOB            AOB,  NOB
II AOA,            NOB AOA,  AOB,  NOB AOA,  AOB,  NOB
I AOA,            NOB AOA AOA,  AOB,  NOB AOA,  AOB,  NOB
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oxidáló csoport közül a WN-4 ivóvízelosztó rendszer hálózati pontjain, illetve a WN-1 
fogyasztói pontján már csupán az ammónia-oxidáló Archaeakat tudtuk detektálni. A WN-3 
ivóvízelosztó rendszer pontjain az első mintavétel alkalmával az ammónia-oxidáló Bacteria, 
míg a második mintavétel alkalmával már mindkét ammónia-oxidáló mikroorganizmus csoport 
jelenlétét kimutattuk (8. táblázat). 
 A WN-2 ivóvízelosztó rendszer hálózati pontjain a második mintavétel alkalmával, a 
nagy ammónia-oxidáló sejtszámértékkel (1,6-8,5 x 103 MPN l-1) rendelkező hálózati pontokon 
az ammónia-oxidáló mikroorganizmusokat sem Bacteria, sem Archaea amoA gének alapján 
nem tudtuk kimutatni (8. táblázat). A víztorony bakteriális közösségében ugyanakkor a 
Nitrosomonas oligotropha jelenlétét mutattuk ki (VI.2.2.1.2 Fejezet), amely hozzájárulhatott a 
kismértékű a nitrifikációs folyamathoz (VI.1 Fejezet). A fentiekben említett kút mintához 
(4W4-WW1) hasonlóan, a kapott sejtszám eredmények a fogyasztói ponton egyéb, az 
ammónium-ion oxidálására képes szervezetek jelenlétére utalnak. 
 A kutakból származó autochton nitrifikáló szervezetek túlélését és aktivitását, a 
fentiekben említetteknek megfelelően elősegíthette az ivóvízelosztó rendszerekben 
feltételezhetően kialakult biofilm jelenléte (VI.2.2.1.2 Fejezet), illetve a vizsgált ivóvizek 
jelentős oldott oxigén koncentráció értéke (VI.1 Fejezet). Az ivóvízelosztó rendszerek kút és 
ivóvíz mintáinak 14-51 M ammónium-ion koncentráció értéke egyezést mutatott a 
K-stratégista ammónia-oxidáló Bacteria, valamint az ammónia-oxidáló Archaeak számára 
optimális ammónium-ion (0,03-1 M – 15 mM) koncentráció értékeivel (Könneke és mtsai, 
2005; French és mtsai, 2012; Hatzenpichler 2012). A WN-3 és WN-4 ivóvízelosztó rendszerek 
vízmintáinak pH értéke a tenyésztésbe vont ammónia-oxidáló mikroorganizmusok számára 
optimális pH 7-8 tartományba esett (Könneke és mtsai, 2005; Geets és mtsai, 2006; Blackburne 
és mtsai, 2007; Tourna és mtsai, 2011; French és mtsai, 2012), míg a WN-1 és WN-2 
ivóvízelosztó rendszerekben kismértékben meghaladta azt (VI.1 Fejezet). A kémiai eredmények 
alapján az első mintavételkor az ivóvízelosztó rendszerek hálózati pontjain a nitrifikáló 
mikroorganizmusok számára kedvező körülmények alakulhattak ki hozzájárulva azok 
szaporodásához és aktivitásához. 
 A második mintavétel során a WN-1 és WN-2 ivóvízelosztó rendszerek hálózati 
pontjain az ammónia-oxidáló mikroorganizmusok diverzitása jelentősen csökkent, amely a 
nitrifikáció folyamatának elmaradását eredményezte. A WN-1 ivóvízhálózat pontjain 
hasonlóan a heterotróf baktérium csíraszámértékek alakulásához (VI.2.1 Fejezet) a klór 
kútvízbe történő közvetlen adagolása a nitrifikáló szervezetekre is gátló hatást gyakorolhatott, 
csökkentve ezáltal többek között az ivóvízelosztó rendszerben történő újra szaporodásuk 
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mértékét. A fogyasztói ponton az ammónia-oxidáló mikroorganizmusok (AOA, Nitrosomonas 
oligtoropha - VI.2.2.1.2 Fejezet) jelenléte a klór hatásának mérséklődésére utalhat. 
 A vizsgálatba vont további ivóvízhálózatokban fertőtlenítőszerként alkalmazott klór-
dioxid bomlása során keletkező klorit a nitrifikáló mikroorganizmusokra gátló hatást fejt ki 
(McGuire és mtsai, 1999). A nitrifikációs folyamatokat és az abban résztvevő szervezeteket 
azonban a klór-dioxiddal kezelt ivóvízelosztó rendszerekben nagy gyakorisággal tudtuk 
kimutatni. Eredményeink alapján arra következtethetünk, hogy a nitrifikáló szervezetekre a 
klór-dioxid kevéssé fejtett ki gátló hatást, amelyhez hozzájárulhatott annak csökkenő 
koncentrációja az ivóvízelosztó rendszerek hálózati pontjai felé. Szakirodalmi adatok 
ugyancsak alátámasztjak, hogy a nitrifikáló szervezetek jelenléte és a nitrifikáció folyamatának 
lejátszódása összefüggésbe hozható a fertőtlenítőszerek koncentrációjának csökkenésével 
(Gomez-Alvarez és mtsai, 2012). 
 A WN-4 ivóvízhálózat második mintavételi időpontjában a vízműtelepi mintavételi 
ponton az ammónium-ion teljes, nitrátig történő oxidációja lezajlott. Eredményeink (a 
nitrifikáló baktériumok kis sejtszámértékei [VI.3.1 Fejezet] továbbá az ammónia-oxidáló 
Archaeak egyedüli jelenléte, azaz az ammónia- és nitrit-oxidáló baktériumok hiánya) 
ugyanakkor nem támogatják az említett ponton tapasztalt jelentős mértékű ammónia és nitrit 
oxidációs folyamatokat. Így arra következtethetünk, hogy a nitrifikáció esetleg már a víztározó 
medencékben, a víz ivóvízelosztó rendszerre kerülését megelőzően, illetve az ivóvízelosztó 
rendszerben jelenlevő biofilmben játszódhatott le. Továbbá nem zárható ki az ammónium-ion 
abiotikus úton történő oxidációja, a vas- és mangántalanításra alkalmazott szűrők felületén. 
Számos kutatás számol be a vízkezelésre alkalmazott különböző szűrők felületének nitrifikáló 
szervezetek általi kolonizációjáról, hozzájárulva az ammónia és nitrit oxidáció folyamatához 
(Andersson és mtsai, 2001; Kasuga és mtsai, 2010). A fentieket figyelembe véve nem zárható 
ki az alkalmazott szűrők felületének a kutakban kimutatott ammónia-oxidáló 
mikroorganizmusok és nitrit-oxidáló baktériumok által történő kolonizációja sem. A 
feltehetően ammónia oxidációval érintett pontok (víztározó medencék, szűrők felülete, 
biofilm), illetve a folyamat abiotikus vagy biotikus úton történő lejátszódásának meghatározása 
csak azok részletes kémiai és mikrobiológiai vizsgálatával lehetséges. 
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VI.3.2.1. Az ammónia-oxidáló Bacteria közösség szerkezetének feltárása 
 A T-RFLP adatok ordinációja alapján megállapítotttuk, hogy a különböző ivóvízelosztó 
rendszerekben eltérő szerkezetű ammónia-oxidáló Bacteria közösségek voltak jelen, amelyek 
az első két főkomponens mentén mutattak elválást (30. ábra). 
 A T-RFLP adatok és a környezeti változók együttes elemzése révén megállapítottuk, 
hogy a WN-3 ivóvízelosztó rendszer hálózati pontjainak ammónia-oxidáló Bacteria közössége 
csekély mértékű elkülönülést mutatott az első főkomponens mentén, továbbá ezek 
közösségszerkezetére a klór-dioxid koncentráció (p<0,1) volt befolyásoló hatással (30. ábra). 
Az ammónia-oxidáló Bacteria közösség szerkezetének kis térbeli és időbeli változása stabil, a 
környezeti változókkal szemben kevésbé érzékeny (Henne és mtsai, 2012), klór-dioxidhoz 
adaptálódott ammónia-oxidáló Bacteria közösség jelenlétére utal. 
 
30. ábra. Az ivóvízhálózatokhoz tartozó kutak és ivóvízelosztó rendszeri pontok ammónia-oxidáló 
Bacteria közösségeinek T-RFLP mintázataira (TaqI endonukleázzal való emésztés után) készített 
főkomponens elemzés eredményét biploton ábrázoltuk. Az ábrán a szignifikáns összefüggést adó 
kémiai paramétereket p<0,1* és p<0,05** jelöltük, pirossal pedig a TaqI (T) restrikciós 
endonukleázzal hasított T-RF csúcsokat. Az ábrán feltüntettük az első három főkomponens (PC) által 
lefedett variancia értékeket (%). Az ivóvízhálózatokhoz tartozó mintavételi pontokat eltérő színekkel 
jelöltük a következők szerint: WN-1 zöld, WN-2 világoskék, WN-3 sötétkék, WN-4 lila. A minták 
jelölése a következő: W- kútvíz, P- vízműtelep, T- víztorony, E- fogyasztói pont, WW- termelőkút, DW- 
ivóvízelosztó rendszer, 1- első, 2- második mintavételi időpont. 
 
 Az egyes ivóvízelosztó rendszerek ammónia-oxidáló Bacteria közösségeinek 
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hálózati pontjai mutatták a legjelentősebb elkülönülést. Utóbbi közösségszerkezetére a klór 
koncentráció (p<0,1) volt befolyásoló hatással (30. ábra). A WN-4 ivóvízelosztó rendszer 
pontjain viszonylag kis diverzitás index értékű (D: 0,7-0,8; H: 1,5-1,8) közösség volt jelen, 
amely jelentős ammónia-oxidáló baktérium sejtszámértékek (6 – 65 x 103 MPN l-1) (VI.3.1 
fejezet) kialakulását eredményezte. A fenti eredmények egy, a klórhoz adaptálódott ammónia-
oxidáló Bacteria közösség jelenlétét valószínűsítik. 
 A WN-1 és WN-2 ivóvízelosztó rendszerek hálózati pontjai mérsékelt hasonlóságot 
mutattak egymással, melyek ammónia-oxidáló Bacteria közösségeinek szerkezete a kémiai 
oxigénigény (KOI) értékével mutattak szignifikáns összefüggést (p<0,05) (30. ábra). 
 Az ammónia-oxidáló baktériumok domináns közösségalkotóinak azonosítása céljából 
klóntárakat készítettünk. A T-RFLP adatok alapján kapott jelentős diverzitás értékek ellenére a 
klóntár elemzés során kevés számú T-RF csúcsot tudtunk azonosítani. A klónszekvenciák 
főként tenyésztésbe nem vont ammónia-oxidáló Bacteriaval voltak azonosíthatóak, amelyeket 
kis szervesanyag tartalmú talajvizekből, továbbá szennyvízből és üledékből mutattak ki (9. 
táblázat). A szennyvízből kimutatott, tenyésztésbe nem vont szervezettel legközelebbi rokon 
szekvenciák a nagyobb kémiai oxigénigény (1,3 mg O2 l
-1) értékkel jellemezhető WN-1 
ivóvízelosztó rendszer pontjain bizonyultak jelentős közösségalkotónak. 
9. táblázat. Az ammónia-oxidáló Bacteria amoA gén alapú klóntár elemzéssel azonosított tagjainak 
legközelebbi rokon szervezetei (unc- tenyésztésbe nem vont szervezetek) és azok származási helye. A 
táblázatban feltüntettük a klónok TaqI restrikciós enzimmel hasított terminális fragmenseinek (T-RF) 
bázispár hosszát (bp). Hasonlóság érték: egyező bázisok száma/teljes átfedő szekvencia hossza. A 
klónok jelölése megegyezik a vízminták és dúsító tenyészetek esetében alkalmazottakkal (Függelék 
XI.1. 1. táblázat). 
 
 
 Oligotróf környezetek, például ivóvizek, domináns ammónia-oxidáló Bacteria 
közösségalkotója a Nitrosomonas oligotropha (Koops és Pommerening-Röser 2001, Regan és 
mtsai 2003; Francis és mtsai, 2005; Zhang és mtsai, 2009; Verhamme és mtsai, 2011), amely 
a vizsgálatba vont ivóvízhálózatok baktérium közösségében 16S rRNS gén alapon a kutakban 
és az ivóvízelosztó rendszerek pontjain - egyes esetekben domináns közösségalkotóként - volt 
jelen (VI.2.2.1.2 Fejezet). Az amoA gén alapú klóntár elemzés során ugyanakkor a 
Nitrosomonas oligotropha fajt nem tudtuk kimutatni. 
T-RF méret (bp)
TaqI
E3-DW2_2 283 unc. Nitrosomonadaceae KC735641 98% (479/490) Üledék
E2-DW1_5a 356 unc. ammónia-oxidáló baktérium FN868496 99% (455/465) Szennyvíz
E3-DW1_1d 439 unc. ammónia-oxidáló baktérium FJ546454 99% (462/465) Talajvíz
E3-DW_2e 489 unc. Nitrosomonadaceae KC735628 99% (487/490) Üledék
Klón jelölés Legközelebbi rokon szervezet Hasonlóság Izolálás helyeGénbanki szám
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VI.3.2.2 Az ammónia-oxidáló Archaea közösség szerkezetének feltárása 
 A W2-WW1 (kút) és a T4-DW1 (víztorony) minták esetében a PCR reakciók kis 
hatásfokának következtében azok ammónia-oxidáló Archaea közösségének szerkezete T-RFLP 
módszerrel nem volt feltárható. 
 A további minták ammónia-oxidáló Archaea közösségének T-RFLP adataira készített 
ordinációja alapján jellemző volt a kutak jelentős mértékű elkülönülése az ivóvízelosztó 
rendszerektől (31. ábra), amely az alkalmazott ivóvízkezelések ammónia-oxidáló Archaeak 
összetételére gyakorolt hatásának eredményeként jöhetett létre. A különböző ivóvízhálózatok 
ammónia-oxidáló Archaea közösségei szintén elkülönültek az első két főkomponens mentén, 
amelyek a teljes variancia értékek több mint 72%-át fedik le, jól magyarázva ezáltal a 
közösségszerkezetben tapasztalt változásokat (31. ábra). 
 
31. ábra. Az ivóvízhálózatokhoz tartozó kutak és ivóvízelosztó rendszeri pontok ammónia-oxidáló 
Archaea közösségeinek T-RFLP mintázataira (Hin6I endonukleázzal való emésztés után) készített 
főkomponens elemzés eredményét biploton ábrázoltuk. Az ábrán a szignifikáns összefüggést adó 
kémiai paramétert p<0,1* jelöltük, pirossal pedig a Hin6I (H) restrikciós endonukleázzal hasított 
terminális fragmensek (T-RF) bázispár hosszát. Az ábrán feltüntettük az első három főkomponens 
(PC) által lefedett variancia értékeket (%). Az ivóvízhálózatokhoz tartozó mintavételi pontokat eltérő 
színekkel jelöltük a következők szerint: WN-1 zöld, WN-2 világoskék, WN-3 sötétkék, WN-4 lila. A 
minták jelölése a következő: W- kútvíz, P- vízműtelep, T- víztorony, E- fogyasztói pont, WW- 
termelőkút, DW- ivóvízelosztó rendszer, 1- első és 2- második mintavételi időpont. 
 
 Az egyes ivóvízelosztó rendszerek ammónia-oxidáló Archaea közösségek szerkezete a 
mintavételi időpontok alapján mutatta a legjelentősebb elkülönülést az első főkomponens 
mentén, amely a különböző időpontokban eltérően strukturált közösségek jelenlétére, ezáltal 
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pedig a közösség időbeli átalakulására utal. Az első mintavétel alkalmával az ivóvízhálózatok 
vizsgálatba vont pontjain kis (D: 0,14-0,42; H: 0,32-0,72), míg a második mintavétel 
alkalmával már nagyobb diverzitás index értékkel (D: 0,5-0,81; H: 1,1-2,34) jellemezhető 
ammónia-oxidáló Archaea közösséget mutattunk ki. 
 A T-RFLP adatok és a környezeti változók együttes elemzése alapján a teljes számított 
szervetlen nitrogén tartalom (TNi cal.) (p<0,1) volt meghatározó a különböző ivóvízelosztó 
rendszerekben kimutatott ammónia-oxidáló Archaeak közösségszerkezetére az első mintavételi 
időpontban (31. ábra). 
 Az Archaea amoA gén alapú klóntár elemzés eredményeként főként tenyésztésbe nem 
vont ammónia-oxidáló Archaeakat azonosítottunk (10. táblázat), amelyeket előzőleg 
akváriumból, illetve szennyvízből mutattak ki. A 1-4DW_9a és 1-4DW_7a jelzésű 
klónszervezetekkel azonosított, tenyésztésbe nem vont ammónia-oxidáló Archaeakat azonos, 
220 bázispár hosszúságú T-RF csúcsnak tudtuk megfeleltetni. A két klónszekvenciához tartozó 
T-RF-et mindkét mintavételi időpontban jelentős közösségen belüli arányban mutattuk ki, az 
első mintavétel során 70% feletti, míg a második mintavétel alkalmával 30% alatti relatív 
abundancia értékkel volt jelen az ivóvízelosztó rendszerek különböző pontjain. Az említett 
T-RF határozta meg leginkább az első és második mintavételi időpontok elkülönülését (31. 
ábra). 
10. táblázat. Az ammónia-oxidáló Archaeak ammónia-monooxigenáz A gén alapú klóntár elemzéssel 
azonosított legközelebbi rokon szervezetei (unc- tenyésztésbe nem vont szervezetek) és azok származási 
helye. A táblázatban feltüntetésre került a klónok Hin6I restrikciós endonukleázzal hasított terminális 
fragmenseinek (T-RF) bázispár hossza (bp). Hasonlóság érték: egyező bázisok száma/teljes átfedő 
szekvencia hossza. A klónok jelölése megegyezik a vízminták és a dúsító tenyészetek esetében 
alkalmazottakkal (Függelék XI.1. 1. táblázat). 
 
 
 Az ammónia-oxidáló Archaeak leírt fajai közül a Nitrosopumilis maritimus-sal rokon 
szekvenciát azonosítottunk, amely főként oligotróf környezetekben zajló nitrifikációs 
folyamatokban játszik szerepet (Martens-Habbena és mtsai, 2009). A Nitrosopumilis maritimus 
kimutathatósága a két mintavételi időpont tekintetében eltért. Az ammónia-oxidáló Archaea 
T-RF méret (bp)
Hin 6I 
3DW_9g 218 unc. Thaumarchaeota KC735306 99% (632/634) Folyami üledék
1-4DW_9a 220 unc. Archaea JN813556 99% (578/581) Szennyvíz
1-4DW_7a 220 unc. Archaea JN183671 99% (578/581) Akvárium
1DW_2g 258 unc. Archaea JN183671 94% (541/575) Akvárium
1-4DW_6e 558 unc. Archaea JN183697 92% (534/581) Akvárium
3DW_9a - unc. "Ca.  Nitrosopumilus sp. " JQ345894 99% (626/634) Üledék
1-4DW_9g 634 Nitrosopumilus maritimus HM345608 99% (575/582) Óceán
Klón jelölés Legközelebbi rokon szervezet Hasonlóság Izolálás helyeGénbanki szám
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közösségekben az első mintavétel során kis (1-8,5%) relatív arányban volt jelen, míg a második 
mintavétel alkalmával a T-RFLP módszerrel nem volt azonosítható. 
 Az ivóvízhálózatok Archaea közösségeinek 16S rRNS gén alapú vizsgálata során 
ammónia-oxidáló Archaeakat nem tudtuk kimutatni (VI.2.2.2.2 Fejezet), amely azok kis 
abundanciájára utal. 
 
VI.3.2.3 A nitrit-oxidáló Bacteria közösség szerkezetének feltárása 
 A vizsgálatba vont ivóvízhálózatokhoz tartozó különböző kutak, illetve vízműtelepi 
pontok Nitrospira közösségei jelentős diverzitás index értékekkel (D: 0,27 - 0,89; H: 0,5 - 2,58) 
rendelkeztek. A T-RFLP adatok ordinációja alapján, a különböző földrajzi helyzetű kutak 
Nitrospira közösségszerkezetében jelentős eltérést tapasztaltunk (32. ábra), amely eltérően 
strukturált nitrit-oxidáló baktérium közösségek jelenlétére utal. A kutak közösségszerkezetében 
kimutatott különbségek az ivóvízelosztó rendszerek hálózati pontjain mérséklődtek, kis térbeli 
és időbeli változást mutatva (32. ábra). 
 Az ivóvízelosztó rendszerek pontjain, a kutakénál kisebb diverzitás index értékkel (D: 
0-0,89; H: 0-2,61) jellemezhető Nitrospira közösségek voltak jelen, amelyek számos esetben 
jelentős MPN értékek kialakulását eredményezték (VI.3.1 Fejezet).  
 Az ivóvízelosztó rendszerek pontjain a Nitrospira nemzetség tagjainak 
közösségszerkezetét a pH (p<0,05), illetve a klór-dioxid koncentráció (p<0,1) együttesen 
befolyásolták (32. ábra). Eredményeink a klór-dioxid, illetve a klór alkalmazásához 
adaptálódott Nitrospira közösség jelenlétére engednek következtetni. Az általunk kimutatott 
szervezetek a klórozott ivóvizek gyakori közösségalkotói (Kormas és mtsai, 2010; Wang és 
mtsai, 2014). 
 A Nitrospira specifikus 16S rRNS gén alapú klóntár elemzés eredményeként a kutak, 
illetve az ivóvízelosztó rendszerek domináns közösségalkotója a Nitrospira moscoviensis volt 
(11. táblázat). Az említett szervezet közösségen belüli aránya az ivóvízelosztó rendszerek 
hálózati pontjain nőtt, egyes pontokon 70% feletti relatív arányt is elérve (33. ábra). A 
Nitrospira moscoviensis számos hálózati pont Bacteria közösségének is domináns alkotója volt 
(VI. 2.2.1.2. Fejezet), amely az ivóvízelosztó rendszerbeli jelentős abundanciájára utal. 
 A Nitrospira nemzetség további, faj szinten azonosított tagja a „Ca. Nitrospira defluvii” 
(11. táblázat), főként a kutak közösségalkotója volt, míg az ivóvízelosztó rendszerekben 
kimutathatósága szórványosnak bizonyult (33. ábra).  




32. ábra. Az ivóvízhálózatokhoz tartozó kutak és ivóvízelosztó rendszeri pontoknak a nitrit-oxidáló baktériumok közül a Nitrospira nemzetség tagjainak T-
RFLP mintázataira (MspI és BsuRI endonukleázokkal való emésztés után) készített főkomponens elemzés eredményét biploton ábrázoltuk. Az ábrán a 
szignifikáns összefüggést adó kémiai paramétereket p<0,1* és p<0,05** jelöltük, pirossal pedig MspI (M) és BsuRI (B) restrikciós endonukleázokkal hasított 
terminális fragmensek (T-RF) bázispár hosszát. Az ábrán feltüntettük az első három főkomponens (PC) által lefedett variancia értékeket. Az 
ivóvízhálózatokhoz tartozó mintavételi pontokat eltérő színekkel jelöltük a követekezők szerint: WN-1 zöld, WN-2 világoskék, WN-3 sötétkék, WN-4 lila. A 
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Az ivóvízelosztó rendszerek Bacteria közösségeiben jelenlétét az első mintavételi időpontban 
nem tudtuk kimutatni, míg a második mintavétel alkalmával előfordulása szórványos volt (VI. 
2.2.1.2. Fejezet). Ez a „Ca. Nitrospira defluvii” szervezet kis abundanciájára utal. 
11. táblázat. A nitrit-oxidáló baktériumok Nitrospira specifikus 16S rRNS gén alapú klóntár 
elemzéssel azonosított legközelebbi rokon szervezetei (unc- tenyésztésbe nem vont szervezetek) és azok 
származási helye. A táblázatban feltüntettük a klónok MspI és BsuRI restrikciós endonukleázokkal 
hasított terminális fragmenseinek (T-RF) bázispár hosszát (bp). Hasonlóság érték: egyező bázisok 
száma/teljes átfedő szekvencia hossza. A klónok jelölése megegyezik a vízminták és a dúsító 
tenyészetek esetében alkalmazottakkal (Függelék XI.1. 1. táblázat). 
 
 A fent említett nemzetségekbe főként aerob, illetve fakultatív anaerob szervezetek 
tartoznak, amelyek közül az autotróf Sulfuritalea nemzetség tagjai (Kojima és Fukui, 2011) 
hidrogén, illetve kén vegyületek oxidálására, míg a heterotróf Zooglea (Shao és mtsai, 2009) és 
Dongia nemzetség (Liu és mtsai, 2010) képviselői nitrát redukálására képes szervezetek. A 
Zooglea nemzetség tagjai esetében megemlítendő, hogy flokkulum képző tulajdonságukkal 
biofilmek képződésében is szerepet játszanak. 
 
 
33. ábra. Az ivóvízhálózatokhoz tartozó kutak és ivóvízelosztó rendszeri pontokon kimutatott Nitrospira 
nemzetség tagjainak relatív abundanciája MspI restrikciós endonuklázzal hasított T-RF-ek alapján. A 
minták jelölése a következő: W-kútvíz, P-vízműtelep, T-víztorony, E-fogyasztói pont; WW-termelőkút, DW-
ivóvízelosztó rendszer, 1- első és 2- második mintavételi időpont. 
 
Msp I Bsu RI
P1-DW1_1 77 77 unc. Bacteria (Sulfuritalea hydrogenivorans ) AB286646 97% (298/306) Szennyvíz
E1-DW1_9h 100 75 unc. Rhodocyclaceae (Zooglea caeni ) JQ278819 96% (270/281) Talajvíz
E1-DW1_1e 137 77 unc. Bacteria (Dongia mobilis ) HM921140 98% (254/259) Ivóvíz
P1-DW1_16 160 159 Nitrospira moscoviensis X82558 97% (266/275) Fűtéscső
P1-DW1_15 160 75 unc. Haliangium  sp. (Kofleria flava ) JQ278833 98% (298/305) Talajvíz
E1-DW1_10b 164 77 unc. Bacteria (Sulfuritalea hydrogenivoras ) KC606087 98% (279/283) Talajvíz
P1-DW1_6b 259 262 Nitrospira moscoviensis X82558 97% (269/276) Fűtéscső
P1-DW1_31 262 264 Nitrospira moscoviensis X82558 97% (276/277) Fűtéscső
P1-DW1_37 272 153 ‘Candidatus  Nitrospira defluvii’ DQ059545 99% (301/303) Szennyvíz
Klón jelölés
T-RF méret (bp)
Legközelebbi rokon szervezet Hasonlóság (%) Izolálás helyeGénbanki szám
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VI.4 Az ivóvízhálózatokban jelenlevő denitrifikáló és nitrát-redukáló baktériumok  
 Az ivóvízhálózatok mintavételi pontjain a nitrát-redukáló és denitrifikáló baktériumok 
sejtszámértékeiben az egyes ivóvízhálózatok, illetve azok mintavételi időpontjai között jelentős 
eltéréseket tapasztaltunk. A kutakban tenyésztéses módszerrel nitrát-redukáló és denitrifikáló 
baktériumokat nem, illetve 30 MPN ml-1 alatti legvalószínűbb élő sejtszámértékekkel tudtuk 
kimutatni, a WN-2 és a WN-4 ivóvízhálózatok egy-egy kútjának kivételével (34. ábra). 
 
34. ábra. Az ivóvízhálózatokhoz tartozó kutak és ivóvízelosztó rendszeri pontok nitrát-redukáló és denitrifikáló 
baktériumainak milliliterenkénti sejtszámértékét (MPN) logaritmikus skálán ábrázoltuk, a mintákra vonatkozó 
szórás értékek feltüntetésével. A minták jelölése a következő: W- kútvíz, P- vízműtelep, T- víztorony, E- fogyasztói 
pont; WW- termelőkút, DW- ivóvízelosztó rendszer, 1- első és 2- második mintavételi időpont. Az ábrán piros 
nyilakkal jelöltük a klór (WN-1és WN-4) és kék nyilakkal (WN-2, WN-3, WN-4) a klór-dioxid 
adagolást követő ivóvízhálózati pontokat. 
 
 A vizsgálatba vont ivóvízelosztó rendszerek közül a WN-2 és WN-3 hálózati pontjain 
mindkét mintavételi időpontban a denitrifikáló baktériumok legnagyobb élő sejtszámértékeit 
(>80 MPN ml-1) a fogyasztói pontokon mutattuk ki (34. ábra). A WN-1 ivóvízelosztó rendszer 
pontjain ugyanakkor a denitrifikáló baktériumokat tenysztéses módszerrel nem, illetve csekély 
sejtszámértékekkel (<10 MPN ml-1) tudtuk kimutatni (34. ábra). 
 A nitrát-redukáló baktériumok MPN értékei a kútmintákban (2–375 MPN ml-1) és az 
ivóvízelosztó rendszerek hálózati pontjain (8–375 MPN ml-1) közel azonosak voltak. A nitrát-
redukáló baktériumok sejtszámértékei a WN-2 és WN-3 ivóvízhálózatok második mintavételi 
időpontjának kivételével egy, illetve két nagyságrenddel meghaladták a denitrifikáló 
baktériumokét (34. ábra). 
 A négy ivóvízhálózat számos mintavételi pontján a nitrát-redukáló baktériumok MPN 
értékei azonos nagyságrendbe estek, míg egyes pontokon meghaladták a nagyobb szervesanyag 
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tartalmú, élesztőkivonat agaron (YEA) kapott heterotróf baktérium csíraszámértékeket (11. 
táblázat). Ugyanakkor a nitrát-redukáló baktériumok MPN értékei általában egy, illetve két 
nagyságrenddel elmaradtak a kis szervesanyag tartalmú R2A táptapaljon kapott heterotróf 
baktérium csíraszámértékektől. 
11. táblázat. Az ivóvízhálózatokhoz tartozó kutak és ivóvízelosztó rendszeri pontok heterotróf baktérium 
csíraszámértékei (élesztőkivonat agar – YEA), valamint a nitrát-redukáló és denitrifikáló baktériumok 
sejtszámértékeinek (MPN) milliliterenkénti mennyiségét hőtérkép módszerrel hasonlítottuk össze. A táblázatban 
összegeztük a denitrifikációban résztvevő szervezetek nitrit-reduktáz (NirS és NirK) gének alapú kimutatásának 
eredményeit, a gének kimutathatóságát x jelöli. A minták jelölése a következő: W- kútvíz, P- vízműtelep, T- 
víztorony, E- fogyasztói pont; WW- termelőkút, DW- ivóvízelosztó rendszer. Az ábrán a színmélysége a csíra- és 
sejtszámértékekkel arányos. 
 
 A fenti eredmények megerősítik az ivóvízelosztó rendszerek baktérium közösségében 
kimutatott nitrát redukálásra képes és azokkal rokon szervezetek nagy arányát az ivóvízelosztó 
rendszerek hálózati pontjain. A nitrát-redukáló és denitrifikáló baktériumok egyaránt 
hozzájárultak az ivóvízelosztó rendszerekben a nitrifikáció során keletkező nitrát 
koncentrációjának, valamint egyes fogyasztói pontokon a számított teljes szervetlen nitrogén 
tartalom (TNi cal.) csökkenéséhez (VI.1 Fejezet).  
 A denitrifikációban résztvevő szervezetek kimutatását tenyésztéstől független, a nitrit 
redukciójában szerepet játszó nitrit-reduktáz (nirS és nirK) gének alapján is elvégeztük (11. 
táblázat). A két nitrit-reduktáz gén közül a kutakban, illetve az ivóvízelosztó rendszerek 
hálózati pontjain főként, a kevésbé konzervatív és szélesebb elterjedtséget mutató nirS gént 
(Braker és mtsai, 1998) mutattuk ki (11. táblázat). A WN-2 és WN-3 ivóvízelosztó rendszerek 
hálózati pontjain mindkét mintavételi időpontban, míg a további két (WN-1 és WN-4) 
ivóvízelosztó rendszer pontjain csak az első mintavétel során tudtuk a denitrifikáló 
NirS NirK NirS NirK
W1-WW 76 160 0 x 2 375 0
P1-DW 1051 180 1 x 15 375 0
E1-DW 593 350 8 x 20 17 0
W2-WW 57 175 80 x 40 2 375
T2-DW 195 60 50 x 0 2 14 x
E2-DW 197 175 110 x 259 5 191 x
W3-WW 7 17 0 157 5 15 x
T3-DW 22 11 4 x x 26 9 68 x
E3-DW 54 300 80 x x 231 3 68 x
1W4-WW 30 11 80 x 245 375 30
2W4-WW 29 30 2 x 0 11 1
3W4-WW 44 2 2 161 7 3
4W4-WW 12 140 6 x x 17 3 1
P4-DW 2 2 0 x 0 375 0
T4-DW 283 2 0 15 15 5
E4-DW 128 75 0 x 8 9 0
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baktériumokat nirS gén alapján kimutatni. Ugyanakkor a nirK gén alapján denitrifikáló 
baktériumok az első mintavétel alkalmával csupán a WN-4 ivóvízhálózat két kútmintájában 
voltak jelen (11. táblázat). 
 A tenyésztéses módszerek szelektivitásával magyarázható, hogy egyes mintavételi 
pontokon a denitrifikáló baktériumokat MPN módszerrel nem (W1-WW1, P4-DW1, E4-DW1), 
ellenben a denitrifikáció folyamatában résztvevő nitrit-reduktáz (nirS) gént, ezáltal a 
denitrifikáló baktériumok jelenlétét molekuláris módszerekkel ki tudtuk mutatni. 
 
VI.5 A nitrifikáló baktériumok dúsító tenyészeteinek mikrobiális közösség összetétele 
 A második mintavételi időpontból származó vízmintákat inokulumként alkalmazva 
összeállítottunk 32 darab, a nitrifikáló mikroorganizmusok dúsítására alkalmas tenyészetet. Az 
ammónia-, illetve a nitrit-oxidáló baktériumok dúsító tenyészetekben történő növekedését az 
előbbieknél a nitrit kimutathatósága, míg utóbbiak esetében annak hiánya alapján értékeltük 
pozitívnak (V.4.2 Fejezet). Két ammónia-, illetve négy nitrit-oxidáló baktérium tenyészet 
esetében nem kaptunk pozitív eredményt. Megállapítottuk, hogy az ammónia (1W4-AM, P4-
AM), illetve a nitrit oxidáció (W1-NM, P1-NM, 1W4-NM, P4-NM) elmaradásával jellemzett 
tenyészetek nulla, illetve egy esetben kis (1 MPN l-1) MPN értékkel jellemezhető vízmintákkal 
kerültek inokulálására (ld. VI.3.1 Fejezet). Ugyanakkor MPN módszerrel nitrifikáló 
baktériumok a WN-1 ivóvízhálózat mintavételi pontjairól származó, továbbá a 3W4-WW2, 
4W4-WW2 kutak vízmintáiban nem voltak kimutathatóak azonban az ammónia-oxidáló 
baktérium dúsító tenyészeteik pozitív eredményt adtak az ammónia oxidáció folyamatára. A 
nitrit oxidációra a 4W4-WW2 kút nitrit-oxidáló baktérium tenyészete szintén pozitív eredményt 
adott. A nitrifikáció szempontjából negatív eredményt adó mintákat a további vizsgálatokból 
kizártuk. Az ammónia és nitrit oxidáció szempontjából pozitív nitrifikáló baktérium dúsító 
tenyészetek esetében elvégeztük a Bacteria, Archaea, valamint az ammónia-oxidáló 
mikroorganizmusok és nitrit-oxidáló baktériumok közösségszerkezetének és összetételének 
feltárását. 
VI.5.1 A nitrifikáló baktériumok kimutatására alkalmazott tenyészetek nitrifikáló 
mikroorganizmus közössége 
VI.5.1.1 Az ammónia-oxidáló baktérium tenyészetek ammónia-oxidáló Bacteria közössége 
 Az ammónia-oxidáló baktériumok dúsítására alkalmazott tenyészetek közül az 
ammónia-oxidáló Bacteriat amoA gén alapján főként a tenyésztéses módszerrel nem 
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kimutatható, illetve a kis MPN értékekkel rendelkező kút (W1-AM, W2-WM, W3-AM, 2W4-
AM, 3W4-AM, 4W4-AM), illetve a WN-1 (P1-AM, E1-AM) és WN-4 (T4-AM, E4-AM) 
ivóvízelosztó rendszerek vízmintáival inokulált tenyészetekben mutattuk ki. A dúsító 
tenyészetek inokulálására alkalmazott vízmintákban azonban ammónia-oxidáló Bacteriat amoA 
gén alapon nem tudtunk detektálni (VI.3.2. Fejezet). Az általunk kapott eredményekhez 
hasonlóan Hirooka és mtsai (2009) dúsító tenyészetek inokulálására alkalmazott elveniszap 
mintákban az ammónia-oxidáló Bacteriat nem tudtak kimutatni, azonban a tenyészetek 
inkubálását követően jelenlétüket igazolták. 
 A vízminták dúsító tenyészeteiben amoA gén alapon jelentős diverzitás index értékekkel 
jellemezhető ammónia-oxidáló Bacteria közösség (D: 0,71-0,86; H: 1,7-2,32) volt jelen. 
Megemlítendő, hogy a tenyészetek diverzitás index értékei számos esetben meghaladták a 
WN-3 ivóvízelosztó rendszer hálózati pontjain kapott diverzitás index értékeket (D: 0,81-0,83; 
H: 2,06-2,11). A T-RFLP adatok ordinációja továbbá rávilágított, hogy a dúsító tenyészetek 
ammónia-oxidáló Bacteria közösségei jelentős különbségeket mutattak, amely az egyes 
tenyészetekben eltérően strukturált ammónia-oxidáló Bacteria közösségek jelenlétére utal (35. 
ábra). 
 
35. ábra. A kutak és ivóvízelosztó rendszeri pontokon, illetve azok vízmintáival inokulált nitrifikáló dúsító 
tenyészetek ammónia-oxidáló Bacteria közösségeinek T-RFLP mintázataira (TaqI endonukleázzal való 
emésztés után) készített főkomponens elemzés eredményét biploton ábrázoltuk. Az ábrán pirossal 
jelöltük TaqI (T) restrikciós endonukleázzal hasított terminális fragmensek (T-RF) bázispár hosszát. 
Továbbá feltüntettük az első három főkomponens (PC) által lefedett variancia értékeket (%). Az 
ivóvízhálózatokhoz tartozó mintavételi pontokat eltérő színekkel jelöltük a következők szerint: WN-1 
zöld, WN-2 világoskék, WN-3 sötétkék, WN-4 lila. A minták jelölése a következő: W- kútvíz, P- 
vízműtelep, T- víztorony, E- fogyasztói pont, AM- ammónia-oxidáló tenyészet, NM- nitrit-oxidáló 
tenyészet, 2- második mintavételi időpont. 
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 A kutak, valamint a WN-1 és WN-4 ivóvízhálózatok vízmintáival inokulált dúsító 
tenyészetek ammónia-oxidáló Bacteria közösségeit a vízmintákkal megegyezően (VI.2.3.2 
Fejezet) kis szervesanyag tartalmú talajvizekből, illetve szennyvízből kimutatott (9. táblázat), 
tenyésztésbe nem vont ammónia-oxidáló Bacteria dominálták. A dúsító tenyészetekben 
kimutatott, tenyésztésbe nem vont ammónia-oxidáló Bacteria esetünkben hozzájárultak az 
ammónia-oxidáló baktériumok legvalószínűbb élő sejtszámértékeinek alakulásához. 
 
VI.5.1.2 Az ammónia-oxidáló baktérium tenyészetek ammónia-oxidáló Archaea közössége 
 Az ammónia-oxidáló baktériumok dúsítására alkalmazott tenyészetekben az ammónia-
oxidáló mikroorganizmusok másik csoportjának, az ammónia-oxidáló Archaeaknak a jelenlétét 
amoA gén alapon nem tudtuk kimutatni. Feltehetően az ammónia-oxidáló baktériumok 
tenyésztésére alkalmazott tápközeg 5 mM ammónium-ion koncentrációja gátló hatást fejthetett 
ki az ammónia-oxidáló Archaeak szaporodására, amely eltér ezen szervezetek számára 
optimális 0,03-1 M - 15 mM (Könneke és mtsai, 2005; French és mtsai, 2012; Hatzenpichler 
2012) ammónium-ion koncentráció értéktől. 
 Az ammónia-oxidáló baktériumok mennyiségi meghatározására alkalmazott MPN 
tápközegek a fenti eredmények alapján feltehetően nem alkalmasak az ammónia-oxidáló 
Archaeak dúsítására. Az ammónia-oxidáló Archaeak főként a tenyésztéses módszerrel nem, 
illetve kis ammónia-oxidáló baktérium MPN értékekkel jellemezhető kút és ivóvízelosztó 
rendszerek pontjain voltak kimutathatóak egyedüli ammónia-oxidáló mikroorganizmusként. A 
kapott eredmények alapján az ammónia-oxidáló Archaeak ivóvízhálózatokbeli jelenléte 
feltehetően nem járul hozzá az ammónia-oxidáló baktériumok legvalószínűbb élő 
sejtszámértékeinek alakulásához. 
 
VI.5.1.3 A nitrit-oxidáló baktérium tenyészetek nitrit-oxidáló Bacteria közössége 
 A nitrit-oxidáló baktériumok dúsító tenyészeteiben a nitrit-oxidáló baktériumok közül a 
Nitrospira nemzetség tagjainak jelenlétét az ivóvízhálózatok esetében alkalmazottakkal 
megegyezően, Nitrospira nemzetség specifikus 16S rRNS gén alapon mutattuk ki. A nitrit 
oxidáció szempontjából pozitív eredményt adó tenyészetekben a Nitrospira nemzetség 
tagjainak jelenlétét minden esetben igazoltuk. 
 A Nitrospira közösség diverzitás index értékei a dúsító tenyészetekben (D: 0,38-0,86; 
H: 0,69-2,16) és a vízmintákban (D: 0,1-0,89; H: 0,2-2,4) közel azonosak voltak. A dúsító 
tenyészetek többségében a Nitrospira közösség diverzitás index értékeiben kis mértékű 
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növekedést tapasztaltunk, amelyek az ivóvizekben kis abundanciával rendelkező taxonok 
dúsító tenyészetekben való szaporodására utal. 
 A T-RFLP adatok ordinációja alapján a dúsítókban előforduló Nitrospira közösségek 
szerkezetének jelentős elkülönülését mutattuk ki az inokulumként alkalmazott vízmintákétól 
(36. ábra). A teljes variancia több mint 83%-át magyarázó első két főkomponens mentén, a 
vízminták és a dúsító tenyészetek Nitrospira közössége három csoportra volt különíthető, 
amelyeket a jobb átláthatóság kedvéért rendre I., II. és III. sorszámmal jelöltünk (36. ábra). 
 
36. ábra. A kutak és ivóvízelosztó rendszeri pontokon, illetve azok vízmintáival inokulált nitrifikáló dúsító 
tenyészetek Nitrospira közösségeinek T-RFLP mintázataira (MspI és BsuRI endonukleázokkal való 
emésztés után) készített főkomponens elemzés eredményét biploton ábrázoltuk. Az ábrán pirossal 
jelöltük az MspI (M) és BsuRI (B) restrikciós endonukleázokkal hasított T-RF-ek bázispár hosszát. 
Továbbá feltüntettük az első három főkomponens (PC) által lefedett variancia értékeket (%). Az 
ivóvízhálózatokhoz tartozó mintavételi pontokat eltérő színekkel jelöltük a következők szerint: WN-1 
zöld, WN-2 világoskék, WN-3 sötétkék, WN-4 lila. A minták jelölése a következő: W- kútvíz, P- 
vízműtelep, T- víztorony, E- fogyasztói pont, WW- termelőkút, DW- ivóvízelosztó rendszer, 2- második 
mintavétel, AM- ammónia-oxidáló tenyészet, NM- nitrit-oxidáló tenyészet. 
 
 A vízminták közösségében azonosított Nitrospira moscoviensis és „Ca. Nitrospira 
defluvii” szervezetek (11. táblázat) jelenlétét a tenyészetek Nitrospira közösségében ugyancsak 
kimutattuk. A két említett taxon főként a kutak és a WN-3 nitrit-oxidáló baktérium dúsítókban 
voltak jelentős közösségalkotók (37. ábra), meghatározva azok egymástól való elkülönülését 
Nitrospira moscoviensis 
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(36. ábra). Az I. csoportot alkotó WN-3 vízmintákban és két nitrit-oxidáló tenyészetben a 
Nitrospira moscoviensis, míg a II. csoportot alkotó tenyészetekben a „Ca. Nitrospira defluvii” 
volt a domináns közösségalkotó (36. és 37. ábra). 
 
37. ábra. A nitrit-oxidáló baktériumok dúsító tenyészeteiben a Nitrospira nemzetség tagjainak relatív 
abundanciája MspI restrikciós endonuklázzal hasított T-RF-ek alapján. A minták jelölése a következő: W- kútvíz, 
P- vízműtelep, T-víztorony, E- fogyasztói pont; NM- nitrit-oxidáló tenyészet. 
 
 A Nitrospira specifikus primer torzító hatásának következtében (VI.3.2. Fejezet) a 
vízmintákhoz hasonlóan egyéb, nem nitrit-oxidáló baktériumokat is kimutattunk (37. ábra), 
amelyek főként, a vízminták alkotta III. csoport elkülönülését határozták meg (36. ábra). 
 Elmondható, hogy a nitrit-oxidáló baktériumok dúsítására alkalmazott tenyészetek 
egyéb, nem autotróf nitrifikáló szervezetek szaporodását is elősegítették, amelyek egyes 
mintákban jelentős közösségalkotóknak bizonyultak (37. ábra). 
 
VI.5.2 A nitrifikáló baktériumok kimutatására alkalmazott tenyészetek Bacteria közössége 
VI.5.2.1 Az ammónia- és nitrit-oxidáló baktérium tenyészetek Bacteria közösség szerkezete 
 A nitrifikáló baktériumok kimutatására alkalmazott szelektív tápközegekben, az 
inokuláláshoz alkalmazott vízminták Bacteria közösségével (D: 0,68-0,93; H: 1,8-3) közel 
azonos diverzitás index értékekkel (D: 0,46-0,92; H: 0,76-2,81) jellemezhető baktérium 
közösség volt jelen. A T-RFLP adatok ordinációja alapján a vízminták Bacteria közössége 
elkülönült az ammónia- és nitrit-oxidáló baktérium tenyészetekétől az első két főkomponens 
mentén, amelyek a teljes variancia értékének 38%-át fedték le (38. ábra).  




38. ábra. A kutak és ivóvízelosztó rendszeri pontokon, illetve azok vízmintáival inokulált nitrifikáló dúsító tenyészetekben előforduló Bacteria közösségek T-RFLP 
mintázataira (AluI és MspI endonukleázokkal való emésztés után) készített főkomponens elemzés eredményét biploton ábrázoltuk. A jobb átláthatóság 
érdekében a jobb oldalon, a biplot ábrán bekarikázott csoport nagyítása szerepel. Az ábrán feltüntettük az első három főkomponens (PC) által lefedett 
variancia értékeket (%). A minták helyzetét jelölő körök a vízminták esetében az R2A táptalajon kapott heterotróf baktérium csíraszámértékekkel, míg az 
ammónia-oxidáló tenyészetek az ammónia-oxidáló baktérium MPN, a nitrit-oxidáló tenyészetek a nitrit-oxidáló baktérium MPN értékek arányait szemléltetik. 
Az ivóvízhálózatokhoz tartozó mintavételi pontokat eltérő színekkel jelöltük a következők szerint: WN-1 zöld, WN-2 világoskék, WN-3 sötétkék, WN-4 lila. A 
minták jelölése a következő: W- kútvíz, P- vízműtelep, T- víztorony, E- fogyasztói pont, WW- termelőkút, DW- ivóvízelosztó rendszer, AM- ammónia-oxidáló 
tenyészet, NM- nitrit-oxidáló tenyészet, 2- második mintavétel. 
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A legjelentősebb elkülönülést azon tenyészetek baktérium közösségei mutatták, amelyek 
inokulálására alkalmazott vízmintákban tenyésztéses módszerrel nitrifikáló baktériumokat nem 
tudtunk kimutatni (WN-1 és a WN-4 ivóvízhálózatok, W3-WW2 kút) (VI.3.1 Fejezet). 
 A jelentős elválást mutató tenyészetek diverzitás index értékei (D: 0,14-0,86; H: 0,4-2,7) 
elmaradtak a kiindulási vízmintákétól (D: 0,48-0,84; H: 1,0-3,0). A WN-2 és WN-3 
ivóvízhálózatok különböző pontjairól származó vízmintákkal inokulált tenyészetek diverzitás 
index értékei azonban a fentiektől eltérően meghaladták az inokulumként alkalmazott 
vízmintákét. A kapott eredmények az egyes tenyészetekben eltérő baktérium közösség 
szerkezeti viszonyok jelenlétére utalnak. 
 
VI.5.2.2 Az ammónia- és nitrit-oxidáló baktérium tenyészetek Bacteria közösségének összetétele 
 A nitrifikáló baktériumok dúsító tenyészeteiben kimutatott klónszekvenciákat, 
hasonlóan az ivóvízhálózatok közsségeihez az és-Proteobacteria osztály, illetve a 
Nitrospirae törzs képviselőivel rokon szervezetekkel tudtuk azonosítani. A faji szinten nem 
azonosítható szervezetek tenyésztésbe nem vont, főként ivóvizekből, illetve egyéb vizes 
környezetekből, továbbá talajokból kimutatott klónszekvenciákkal mutatták a legnagyobb 
hasonlóságokat. A tenyésztésbe nem vont szervezetek aránya a baktérium dúsító 
tenyészetekben jelentősen eltért (39. és 40. ábra). A legtöbb esetben elmaradt az ivóvízelosztó 
rendszerekben kimutatott, tenyésztésbe nem nem vont szervezetek arányától. Az E3-AM, 
E3-NM és E4-AM dúsító kultúrákban a tenyésztésben nem vont szervezetek aránya a T-RFLP 
profil csúcsterületének 20%-ot elérő részét képezték (40. ábra). A T-RFLP profil csúcsainak 
taxonokkal való megfeleltethetőségi aránya egyes dúsító tenyészetek esetében az igen jelentős 
85%-os értéket is elérte. Ugyanakkor főként a WN-2 ivóvízhálózat vízmintáival inokulált, 
illetve a nitrit-oxidáló baktériumok dúsítására alkalmazott tenyészetek esetében ez az arány 
50% alatt maradt, ami nem ad pontos képet a tenyészetekben jelenlevő Bacteria közösség 
összetéléről. 
 A diverz ammónia-oxidáló mikroorganizmus közösséggel rendelkező WN-3 
ivóvízelosztó rendszer vízmintáival (VI.2.2.1.2 és VI.3.2 Fejezetek) inokulált tenyészetekben 
(T3-AM, E3-AM) ammónia-oxidáló mikroorganizmusokat sem Bacteria 16S rRNS, sem pedig 
amoA gének alapján nem tudtunk kimutatni. Ugyanakkor a további ammónia-oxidáló dúsító 
tenyészetek baktérium közösségében 16S rRNS gén alapon az ammónia-oxidáló Bacteria közül 
a Nitrosomonas oligotropha jelenlétét mutattuk ki, amely közösségen belüli relatív aránya 
általában meghaladta a 10% értéket (39. és 40. ábra). A Nitrosomonas oligotropha 
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legjelentősebb közösségen belüli relatív arányban (39. ábra), azon tenyészetekben volt 
kimutatható, amelyek inokulálására alkalmazott vízmintákban tenyésztéses módszerrel 
nitrifikáló baktériumokat nem tudtunk kimutatni, illetve kis diverzitás index értékekkel 
rendelkeztek.  
 Az ivóvizekben rendkívül kis abundanciájú ammónia-oxidáló Bacteria (VI.2.2.1.2 és 
VI.3.2.1 Fejezetek) tenyészetekben való kimutathatóságához hozzájárulhatott, hogy a dúsító 
tenyészetek inokulálása jelentős (45 ml) mintatérfogattal történt. Ezen kívül a dúsító 
tenyészetek optimális körülményeket (hőmérséklet, ammónium-ion, fertőtlenítőszerek hiánya) 
biztosíthattak az ammónia-oxidáló Bacteria növekedéséhez (Hirooka és mtsai, 2009). 
 
 
39. ábra. A WN-1 és WN-4 ivóvízhálózatokhoz tartozó kutak és ivóvízelosztó rendszeri pontokon, illetve 
azok vízmintáival inokulált nitrifikáló baktérium tenyészetekben kimutatott Bacteria domén tagjainak 
közösségbeli relatív arányát AluI restrikiciós endonukleázzal hasított T-RF-jeik alapján, 
buborékdiagramon ábrázoltuk. Az ábrán a nitrifikációban résztvevő szervezetek piros színnel emeltük 
ki. A minták jelölése a következő: W- kútvíz, P- vízműtelep, T- víztorony, E- fogyasztói pont; WW- termelőkút, 
DW- ivóvízelosztó rendszer, AM- ammónia-oxidáló tenyészet, NM- nitrit-oxidáló tenyészet, 2- második 
mintavételi időpont. 
 
 A nitrifikáló baktériumok másik csoportjának, a nitrit-oxidáló baktériumoknak a 
jelenlétét számos, az ammónia-oxidáló baktériumokra szelektív dúsító tenyészetben kimutattuk 
(39. és 40. ábra). A dúsító tenyészetekben a vízmintákhoz hasonlóan a Nitrospira moscoviensis 
és a „Ca. Nitrospira defluvii” szervezeteket azonosítottuk, amelyek baktérium közösségen 
belüli kimutathatósága és relatív aránya eltért az egyes tenyészetekben (39. és 40. ábra). A „Ca. 
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Nitrospira defluvii”-t legjelentősebb, 40% feletti közösségen belüli relatív arányban a WN-3 
ivóvízelosztó rendszer vízmintájával inokulált E3-AM jelzésű dúsító tenyészetben mutattuk ki 
(40. ábra). A nitrit-oxidáló baktériumok ammónia-oxidáló tenyészetekben való jelenlétéhez és 
szaporodásához az ammónium-ion oxidációja során keletkező nitrit járult hozzá, amely 
energiaforrást biztosított a nitrit-oxidáló baktériumok szaporodásához (Arp és mtsai, 2007). A 
WN-3 vízmintákkal inokulált tenyészetekben kimutatott nitrit-oxidáló baktériumok jelenléte az 
ammónium-ion oxidálására képes szervezetek előfordulására és aktivitására utal. 
 A nitrit-oxidáló tenyészetek baktérium közösségében a nitrit-oxidáló baktériumok közül 
szintén a fent említett két taxont, a Nitrospira moscoviensis-t és a „Ca. Nitrospira defluvii”-t 
azonosítottuk, amelyek jelenléte és aránya az egyes tenyészetekben eltért (39. és 40. ábra). A 
tenyészetekben a Nitrospira moscoviensis-t tudtuk nagyobb gyakoriságban kimutatni (39. és 
40. ábra), míg a „Ca. Nitrospira defluvii” főként a WN-3 ivóvízhálózat vízmintáival inokulált 
tenyészetekben volt nagyobb relatív arányban jelen (40. ábra).  
 
40. ábra. A WN-2 és WN-3 ivóvízhálózatokhoz tartozó kutak és ivóvízelosztó rendszeri pontokon, illetve 
azok vízmintáival inokulált nitrifikáló baktérium tenyészetekben kimutatott Bacteria domén tagjainak 
közösségbeli relatív arányát AluI restrikiciós endonukleázzal hasított T-RF-jeik alapján, 
buborékdiagramon ábrázoltuk. Az ábrán a nitrifikációban résztvevő szervezetek piros színnel emeltük 
ki. A minták jelölése a következő: W- kútvíz, P- vízműtelep, T- víztorony, E- fogyasztói pont; WW- termelőkút, 
DW- ivóvízelosztó rendszer, AM- ammónia-oxidáló tenyészet, NM- nitrit-oxidáló tenyészet, 2- második 
mintavételi időpont. 
 
 Három nitrit-oxidáló tenyészetben (T2-NM, illetve a W3-NM és E3-NM) az ammónia-
oxidáló, Nitrosomonas oligotropha baktériumot is kimutattuk (39. és 40. ábra), bár a nitrit-
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oxidáló baktériumok dúsítására alkalmazott tápközegek az ammónia-oxidálók szaporodásához 
szükséges szubsztrátot (ammónium-iont) nem tartalmaztak. Ugyanakkor a tápközegekben 
0,5 mM kezdeti koncentrációban jelenlevő nitrit, alternatív elektron akceptorként 
hozzájárulhatott az ammónia-oxidáló Bacteria szaporodásához (Casciotti és Ward, 2001). 
 A nitrifikáló baktériumok dúsító tenyészeteinek diverz bakterium közösségében, az 
inokulumként alkalmazott vízmintákkal megegyezően mind aerob, mind pedig anaerob légzési 
anyagcserét folytató kemolito-autotróf és kemoorgano-heterotróf szervezeteket mutattunk ki. 
 A tenyészetek közösségeiben főként kemoorgano-heterotróf szervezetek domináltak 
(39. és 40. ábra). Figyelembe véve, hogy a nitrifikáló szervezetek kimutatására, dúsítására 
minimál tápközegeket alkalmaztunk, amelyek a heterotróf baktériumok szaporodásához 
szükséges szerves anyagokat nem tartalmazták, így azok szaporodását a nitrifikáló szervezetek 
által termelt oldható mikrobiális termékek (Nogueira és mtsai, 2002), továbbá a sejtek 
pusztulása révén keletkező szerves anyagok segíthették elő. A tenyészetek inokulálására 
alkalmazott ivóvizek oligotróf táptalajon (R2A) kapott jelentős heterotróf baktérium 
csíraszámértékei (VI.2.1 Fejezet), kis szerves anyag koncentrációhoz adaptálódott mikroba 
közösség jelenlétére utalnak, amely hozzájárulhatott az alkalmazott minimál tápközegben való 
túlélésükhöz, illetve szaporodásukhoz. 
 A szelektív tenyésztés célja egy-egy mikrobacsoport szaporodásának serkentése. Az 
általunk alkalmazott nitrifikáló szervezetekre szelektív tápközegek azonban az ivóvízelosztó 
rendszerekben kis adundanciában jelenlevő, nem nitrifikáló szervezetek szaporodását is 
elősegítették, mint például a Rhizorhabdus argentea, Mesorhizobium ginsenghii, Reyranella 
soli és Acidovorax defluvii (39. és 40. ábra). 
 Az ammónia- és nitrit-oxidáló baktériumokra szelektív tenyészetekben kimutatott 
heterotróf baktériumok jelentős része nitrát-redukálására képes szervezet volt (Acidovorax 
defluvii, Aquabacterium citratiphilum, Pseudomonas gessardii, Pseudomonas hibiscicola, 
Pseudomonas libanensis, Pseudomonas mucidolens, Polaromonas sp., Reyranella massiliensis, 
Reyranella sp. Stakelama sp.) (Levine és Anderson, 1932; Kalmbach és mtsai, 1999; Dabboussi 
és mtsai, 1999; Verhille és mtsai, 1999; Willems és mtsai, 2005; Chen és mtsai, 2010; Pagnier 
és mtsai, 2011; Margesin és mtsai, 2012). A nitrát redukálásra képes taxonok aránya és 
kimutathatósága jelentősen eltért a dúsító tenyészetekben (39. és 40. ábra), aktivitásuk 
ugyanakkor befolyásoló hatással lehetett a nitrifikáló baktériumok mennyiségének 
meghatározására. A nitrát-redukáló (és denitrifikáló) szervezetek ugyanis a nitrát (és nitrit) 
redukciója révén befolyásolhatják a nitrifikáló baktériumok kimutatására alkalmazott 
szubsztrátok kimutathatóságát. Így aktivitásuk hamis negatív (ammónia-oxidáló baktériumok), 
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illetve hamis pozitív (nitrit-oxidáló baktériumok) eredményt adhat a nitrifikáló MPN tesztek 
során, hozzájárulva a nitrifikáló baktériumok számának alul, illetve túl becsléséhez. 
 
VI.5.3 A nitrifikáló baktériumok kimutatására alkalmazott tenyészetek Archaea közössége  
VI.5.3.1 Az ammónia- és nitrit-oxidáló baktérium tenyészetek Archaea közösség szerkezete 
 A nitrifikáló baktériumokra szelektív tenyészetekben a Bacteria domén tagjain kívül az 
Archaea domén tagjainak jelenlétét tíz ammónia- illetve tíz nitrit-oxidáló dúsító tenyészetben 
tudtuk kimutatni. A domén képviselőinek kimutathatóságát a vízmintákban, illetve az 
ammónia- és nitrit-oxidáló tenyészetekben a 12. táblázatban foglaltuk össze. 
12. táblázat. Az Archaea domén tagjainak 16S rRNS gén alapú kimutatásának eredménye az 
ivóvízhálózatokhoz tartozó kutakban és ivóvízelosztó rendszeri pontokon, illetve azok vízmintáival inokulált 
nitrifikáló baktériumok dúsító tenyészeteiben. A 16S rRNS gén kimutathatóságát „x”, ha pedig nem 
tudtuk kimutatni „–” jelöltük. 
 
 
 A nitrifikáló baktériumokra szelektív tápközegekben az inokulálásra alkalmazott 
vízminták Archaea közösségének diverzitás index értékei (D: 0,21-0,78 H: 0,31-2,28) az 
ammónia-oxidáló dúsító tenyészetekben főként növekedtek (D: 0,54-0,86; H: 1,11-2,28), míg 
a nitrit-oxidáló dúsítókban csökkentek (D: 0,37-0,77; H: 0,89-1,8). 
 A T-RFLP adatok ordinációja alapján az ammónia- és nitrit-oxidáló baktérium 
tenyészetek Archaea közössége jelentősen elkülönült az inokulálásra alkalmazott vízmintákétól 
az első két főkomponens mentén, amelyek a teljes variancia értékének közel 38%-át fedték le 
(41. ábra). Megállapítottuk, hogy a vízminták Archaea közösségszerkezetei jelentősebb 
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a szelektív tenyésztés hatásának köszönhető. A Bacteria közösség (VI.5.2.1 Fejezet) vizsgálata 
során tapasztaltakkal megegyezően az egyes tenyészetekben eltérően strukturált Archaea 
közösségeket mutattunk ki. A legjelentősebb elkülönülést a WN-2 és WN-3 ivóvízelosztó 
rendszerek, valamint a WN-4 ivóvízhálózat kút mintáival inokulált nitrit-oxidáló tenyészetek 
mutatták (41. ábra). Két tenyészet (2W4-AM és E2-NM) Archaea közössége ugyanakkor 
jelentős hasonlóságot mutatott az inokulumként alkalmazott vízminták közösségével. 
 
41. ábra. A kutak és ivóvízelosztó rendszeri pontokon, illetve azok vízmintáival inokulált nitrifikáló 
tenyészetek Archaea közösségeinek T-RFLP mintázataira (AluI és MspI endonukleázokkal való 
emésztés után) készített főkomponens elemzés eredményét biploton ábrázoltuk. A jobb átláthatóság 
érdekében a jobb oldalon, a biplot ábrán bekarikázott csoport nagyítása szerepel. Az ábrán 
feltüntettük az első három főkomponens (PC) által lefedett variancia értékeket (%). Az ábrán pirossal 
jelöltük az AluI (A) és MspI (M) restrikciós endonukleázokkal hasított terminális fragmensek (T-RF) 
bázispár hosszát. Az ivóvízhálózatokhoz tartozó mintavételi pontokat eltérő színekkel jelöltük a 
következők szerint: WN-1 zöld, WN-2 világoskék, WN-3 sötétkék, WN-4 lila. A minták jelölése a 
következő: W- kútvíz, P- vízműtelep, T- víztorony, E- fogyasztói pont, WW- termelőkút, DW- 
ivóvízelosztó rendszer, AM- ammónia-oxidáló tenyészet, NM- nitrit-oxidáló tenyészet, 2- második 
mintavételi időpont. 
 
VI.5.3.2 Az ammónia- és nitrit-oxidáló baktérium tenyészetek Archaea közösségének összetétele 
 A nitrifikáló baktériumok dúsító tenyészeteiben kimutatott klónszekvenciák - az 
ivóvízhálózatok esetében kapott eredményekhez hasonlóan (VI.2.2.2.2 Fejezet) - az 
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Euryarcheota törzs, Methanomicrobia, Methanobacteria és Thermococci osztályaiba tartoztak 
(7. táblázat). A nitrifikáló dúsító tenyészetekben a vízmintáktól eltérően a Thaumarchaeota 
törzs egy képviselője a „Candidatus Nitrosotenuis cloacae” SAT1 törzset is kimutattuk, amely 
az egyik legnagyobb relatív arányban jelenlevő T-RF-el (8-71%) volt azonosítható (42. és 43. 
ábra). 
 Az eddig tenyésztésbe nem vont szervezetek a T-RFLP profil csúcsterületének egyes 
nitrifikáló tenyészetekben akár 50%-ot meghaladó részét is képezték (42. és 43. ábra). Számos 
tenyészet T-RFLP profil teljes csúcsterületének 50%-ot meghaladó részét nem tudtuk 
azonosítani a kapott bázissorrend adatok alapján, így ezek kis lefedettségük miatt nem adnak 
pontos képet a dúsító tenyészetek Archaea közösségének összetéléről. 
 
42. ábra. A WN-1 és WN-4 ivóvízhálózatokhoz tartozó kutak és ivóvízelosztó rendszeri pontokon, illetve 
azok vízmintáival inokulált nitrifikáló tenyészetekben kimutatott Archaea domén tagjainak közösségbeli 
relatív arányát AluI restrikiciós endonukleázzal hasított T-RF-jeik alapján, buborékdiagramon 
ábrázoltuk. Az ábrán a nitrifikációban résztvevő szervezetek piros színnel emeltük ki. A minták jelölése a 
következő: W- kútvíz, P- vízműtelep, T- víztorony, E- fogyasztói pont; WW- termelőkút, DW- ivóvízelosztó 
rendszer, AM- ammónia-oxidáló tenyészet, NM- nitrit-oxidáló tenyészet, 2- második mintavételi időpont. 
 
 A „Ca. Nitrosotenuis cloacae” szervezetre a 3 mM koncentrációt meghaladó 
ammónium-ion és nitrit gátló hatást fejt ki (Li és mtsai, 2016a), amely megegyezik korábbi, 
ammónia-oxidáló Archaea tenyészeteken végzett vizsgálatok megfigyeléseivel (Martens-
Habbena és mtsai, 2009; French és mtsai, 2012; III.3.3.1 Fejezet). Eredményeink ugyanakkor 
arra engednek következtetni, hogy a „Ca. Nitrosotenuis cloacae” kevert tenyészetekben 3 mM 
ammónium-ion koncentrációt meghaladó értéken is képes növekedni, így jelen kutatásunk 
során az 5 mM ammónium-ion koncentrációjú tenyészetekben is kimutattuk. Az említett 
ammónia-oxidáló Archaea számos, nitrit-oxidáló tenyészetben is jelentős közösségalkotó volt 
(42. és 43. ábra). A „Ca. Nitrosotenuis cloacae” teljes genomjának elemzése során kimutatták 
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a nitrit-reduktáz (NirK) gén jelenlétét (Li és mtsai, 2016a), amelynek expresszálódása és 
aktivitása feltehetően hozzájárulhatott a szervezet nitrit tartalmú tápközegben történő 
szaporodásához. 
 A vízmintákban rendkívül kis abundanciájú metanogén szervezetek jelenlétét egyes 
dúsító tenyészetekben szintén kimutattuk. A egyes nitrifikáló tenyészeteknek a metanogén 
Methanoseta harundinacea domináns közösségalkotója volt, továbbá kis közösségbeli 
arányban egy-egy tenyészetben a Methanobacterium flexile és a Methanocalculus spp. 
szervezeteket is kimutattunk (42. és 43. ábra). Az alkalmazott tápközeg a szerves anyagok 
kivételével, nyomelem és ásványi anyag összetételében hasonlóságokat mutattak egyes 
metanogén Archaeak (pl. Methanobacterium alcaliphilum, Methanoseta harundinacea; 
[Worakit és mtsai, 1986; Ma és mtsai, 2006]) izolálására és fenntartására alkalmazott 
tápközegekével. A metanogének szaporodását hasonlóan a kemoorgano-heterotróf 
szervezetekéhez az oldható mikrobiális termékek, illetve a sejtek pusztulása révén keletkező 
szerves anyagok segíthették elő. Jelenlétükhöz továbbá hozzájárulhatott, hogy a tenyészetek 
hosszú, 9 hétig tartó inkubációs ideje alatt a gyorsan szaporodó heterotróf baktériumok 
közrejátszhattak az oldott oxigén tartalom csökkenésében is.  
 
43. ábra. A WN-2 és WN-3 ivóvízhálózatokhoz tartozó kutak és ivóvízelosztó rendszeri pontokon, illetve 
azok vízmintáival inokulált nitrifikáló tenyészetekben kimutatott Archaea domén tagjainak közösségbeli 
relatív arányát AluI restrikiciós endonukleázzal hasított T-RF-jeik alapján, buborékdiagramon 
ábrázoltuk. Az ábrán a nitrifikációban résztvevő szervezetek piros színnel emeltük ki. A minták jelölése a 
következő: W- kútvíz, P- vízműtelep, T- víztorony, E- fogyasztói pont; WW- termelőkút, DW- ivóvízelosztó 
rendszer, AM- ammónia-oxidáló tenyészet, NM- nitrit-oxidáló tenyészet, 2- második mintavételi időpont. 
 Az így kialakuló anoxikus körülményeket, az anaerob környezetekben szintén 
kimutatott ammónia-oxidáló Bacteria és Archaeak (Könneke és mtsai, 2005; Hatzenpichler és 
mtsai, 2008; Martens-Habbena és mtsai, 2009; French és mtsai, 2012) egyaránt képesek 
tolerálni (III.3.3.3. Fejezet).  
EREDMÉNYEK ÖSSZEGZŐ ÉRTÉKELÉSE 
122 
 
VII. EREDMÉNYEK ÖSSZEGZŐ ÉRTÉKELÉSE 
 Munkánk során négy, alapszabásukban és az alkalmazott vízkezelési technológiák terén 
eltérő ivóvízhálózat, két alkalommal történő kémiai és mikrobiológia vizsgálatát végeztük el. 
Az ivóvízhálózatok mikrobiótájának feltárására polifázikus megközelítést alkalmaztunk, amely 
magában foglalt tenyésztésen alapuló kvantifikációs (heterotróf baktérium csíraszámérték, 
nitrifikáló, nitrát-redukáló és denitrifikáló baktériumok legvalószínűbb élő sejtszámérték 
meghatározást), illetve tenyésztéstől független, genotipizáló ujjlenyomat (T-RFLP) és 
taxonómiai identifikációt (klóntár elemzés) lehetővé tevő módszereket egyaránt. 
 A fogyasztásra szánt ivóvizeket felszín alatti vízbázisokból származó rétegvizek adták, 
amelyeket eltérő talpmélységű, illetve számú kút termelt a vizsgálatba vont ivóvízhálózatokra. 
Az ivóvízkezelések során kitermelt nyersvizek fertőtlenítésére egy esetben klórt, két 
ivóvízelosztó rendszerben klór-dioxidot, míg a negyedik ivóvízhálózatban a két 
fertőtlenítőszert kombináltan alkalmazták. A klórt és a kombinált fertőtlenítési eljárást 
alkalmazó ivóvízelosztó rendszerekben további vízkezelésként a víztározó medencéket 
levegőztetették, ezen túlmenően az utóbbi ivóvízhálózatnál vas- és mangántalanítást, illetve 
vízlágyítást is végeztek. Az egyes ivóvízhálózatok különböző pontjairól - a kezeletlen kútvíz, 
vízműtelepet elhagyó, a víztoronyban tárolt, illetve fogyasztói pontok (csapvíz) - végeztünk 
mintavételt a vizsgálatokhoz. 
 A nyersvizek geológiai eredetű, viszonylag állandó és kis ammónium-ion 
koncentrációval rendelkeztek, egy esettől eltekintve oxidált szervetlen nitrogén formákat (nitrit, 
nitrát) nem tudtunk kimutatni. Megállapítottuk, hogy a kutakból származó rétegvizek általában 
kis heterotróf baktérium csíraszámértékekkel, valamint tenyésztéses módszerrel nitrifikáló, 
nitrát-redukáló és denitrifikáló baktériumokat nem, illetve kis sejtszámértékekkel mutattunk ki. 
A különböző földrajzi helyzetű és talpmélységű kutakban eltérően strukturált mikrobiális 
közösségek voltak jelen. Tenyésztéstől független módszerekkel a kutak közösségalkotói között 
nagy gyakoriságban mutattuk ki a nitrifikációban résztvevő Nitrosomonas oligotropha, 
Nitrospira moscoviensis és „Ca. Nitrospira defluvii” szervezeteket, továbbá a Pseudomonas, 
Gallionella Thiobacillus nemzetség tagjait. A kutak Archaea közösségalkotói közül a 
Methanobacterium alcaliphilum és a Methanobacterium flexile szervezeteket azonosítottuk, 
továbbá a Methanosaeta harundinacea szórványos előfordulását is kimutattuk. Eredményeink 
alapján a kutak mikrobiális közösségalkotói főként tenyésztésbe nem vonható szervezetek 
voltak.  
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 Eredményeink rávilágítottak az alkalmazott ivóvízkezelések (fertőtlenítés, szűrés, 
levegőztetés), a vízkémiai paraméterek közül az ammónium-ion, nitrit koncentráció, valamint 
a számított teljes szervetlen nitrogén tartalom a rétegvizekből származó mikrobiális (Bacteria 
és Archaea) közösségek szerkezetét befolyásoló hatására. Kimutattuk a hálózati pontokon 
(víztorony, fogyasztói pont) a csíra- és sejtszámértékek növekedését, illetve a mikrobiális 
közösség szerkezetének térbeli és időbeli változását, amely az alkalmazott fertőtlenítőszerek 
hálózati koncentrációjának, ezáltal hatásának csökkenésére utal. A fenti eredmények alapján, 
megállapítottuk, hogy az alkalmazott vízkezelések nem járultak hozzá az ivóvizek biológiai 
stabilitásához. Ezen kívül szintén az ivóvizek biológiai instabilitására utal az ivóvízelosztó 
rendszerekben kimutatott nitrit és nitrát, amelyek ammónium-ion oxidációs folyamatok 
eredményeként jöhettek létre. A klóradagolás körülményeinek megváltoztatása, azaz pl. a klór 
közvetlenül a kútba történő juttatása ugyanakkor hozzájárult a fogyasztásra szánt ivóvíz 
biológiai stabilitásának növeléséhez. Azonban a fogyasztói ponton kimutatott Archaeak és a 
nitrifikációban résztvevő szervezetek a fertőtlenítőszer koncentrációjának, ezáltal hatásának 
csökkenését valószínűsítik. 
 Az ivóvízelosztó rendszerekben kis szervesanyag tartalmú közeghez és a klór-dioxid 
hosszú távú alkalmazásához adaptálódott, autochton mikrobiális közösséget mutattunk ki. A 
mikrobiális közösségalkotók között a kutakból származó, nitrifikációban, illetve nitrát 
redukcióban és denitrifikációban résztvevő szervezeteket, valamint metanogén Archaeakat 
azonosítottunk. Nitrifikációban résztvevő szervezeteket nagy gyakorisággal azonosítottunk az 
ivóvízelosztó rendszerek hálózati pontjain, aktivitásuk pedig hozzájárult az ammónium-ion, 
nitriten keresztül, nitrátig történő oxidációjához. A vizsgált ivóvizek 14-51 M ammónium-ion 
és kis nitrit-ion koncentráció (<0,1 NO2
- -N mg l-1) értékei hozzájárulhattak, a kis szubsztrát 
koncentrációhoz adaptálódott Nitrosomonas oligotropha (Bollmann és mtsai, 2002) és 
ammónia-oxidáló Archaeak (French és mtsai, 2012; Stahl és de la Torre, 2012), valamint a 
Nitrospira nemzetség tagjainak (Lücker és mtsai, 2010; Sorokin és mtsai, 2012; Nowka és 
mtsai, 2015) jelenlétéhez. Eredményeink alapján a kutakból származó autochton ammónia-
oxidáló mikroorganizmusok kimutathatósága összefüggést mutatott az ammónium-ion 
oxidációjával, ezáltal a nitrifikáció folyamatával, amely általában az ammónia-oxidáló Bacteria 
és Archaeak együttes előfordulásával jellemzett hálózati pontokon bizonyult számottevőbbnek. 
Az ammónia-oxidáló mikroorganizmus közösségek diverzitásának csökkenése ugyanakkor a 
nitrifikáció folyamatának elmaradását eredményezte. A nitrifikációs folyamatokat és az abban 
résztvevő szervezeteket a klór-dioxiddal kezelt ivóvízelosztó rendszerekben nagy 
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gyakorisággal tudtuk kimutatni, ami alapján arra következtethetünk, hogy a nitrifikáló 
szervezetekre a klór-dioxid és a bomlása során keletkező klorit az alkalmazott koncentrációban 
kevéssé fejtett ki gátló hatást, ugyanakkor befolyásolta a nitrifikációban résztvevő, különböző 
mikroorganizmus csoportok közösségek összetételét. 
 Kimutattuk, hogy a nitrifikáció folyamata révén keletkező nitrát redukciója – a számított 
teljes szervetlen nitrogén tartalom csökkenése - főként a fogyasztói pontok közelében játszódott 
le, ahol nitrát-redukáló és denitrifikáló mikroorganizmusok nagy gyakorisággal és jelentős 
közösségen belüli arányban voltak jelen. A heterotróf baktériumok csíraszámértékeivel 
összevethető nitrát-redukáló és denitrifikáló csíraszámértékek alakultak ki, vagyis a vizsgált 
ivóvízelosztó rendszerekben arányuk nagy. 
 A vizsgált ivóvízhálózatokban az oldott oxigén tartalom alapján, mind a kutakban 
(0,57-4,07 mg l-1), mind pedig az ivóvízelosztó rendszerekben (7,75-9,0 mg l-1) aerob 
körülmények uralkodtak. Ez megfelelő viszonyokat teremt az aerob nitrifikáló 
mikroorganizmusok számára. A nitrát redukció, illetve a denitrifikáció ellenben anaerob 
körülmények között lejátszódó folyamat. Az ivóvízelosztó rendszerekben a nitrát-redukáló és 
denitrifikáló mikroorganizmusok között főként fakultatív anaerob szervezeteket mutattunk ki, 
amely hozzájárulhatott túlélésükhöz nagy oldott oxigén tartalom mellett. Ugyancsak 
hozzájárulhatott ehhez a jelentős heterotróf baktérium csíraszámértékek alapján feltételezhető 
biofilm jelenléte, melynek anoxikus és anaerob rétegeket tartalmazó szerkezete kedvezhetett a 
nitrát-redukáló baktériumok és metanogén Archaeak megtelepedésének. A biofilm 
szerkezetéből kifolyólag, védettebb környezetet biztosít a mikroorganizmusok számára a 
környezeti paraméterek változásaitól és a fertőtlenítőszerek hatásaitól (Boe-Hansen és mtsai, 
2002; Schwartz és mtsai 2003; Liu és mtsai 2013; Liu és mtsai 2014), hozzájárulva ezáltal 
ivóvizekben való túlélésükhöz. 
 Munkánk további részeként nitrifikáló baktériumok MPN értékeinek meghatározására 
alkalmazott táplevesekkel dúsító tenyészeteket hoztunk létre. Eredményeink alapján 
megállapítottuk, hogy az alkalmazott tápközegek alkalmasak az ammónia-oxidáló 
mikroorganizmusok és a nitrit-oxidáló baktériumok tenyésztésére. Vizsgálataink során a dúsító 
tenyészetekben az ammónia-oxidáló mikroorganizmusok jelenlétét és aktivitását azokon a 
mintavételi pontokon is kimutattuk, ahol a nitrifikációs folyamatok lejátszódása nem volt 
megállapítható. A kapott eredmények ezen szervezetek kis abundanciájára engednek 
következtetni a vízminták baktérium közösségében. A diverz közösségekben kis arányban 
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jelenlevő taxonok kimutatása a PCR technika nagy érzékenysége ellenére korlátolt (Horz és 
mtsai, 2000; Hirooka és mtsai, 2009), ami hozzájárulhatott az ammónia-oxidáló Bacteria eltérő 
detektálhatóságához a dúsító tenyészetek, illetve a vízminták közösségeiben. 
 A dúsító tenyészetek közösségében a vízmintákkal megegyezően a Nitrosomonas 
oligotropha-t továbbá tenyésztésbe nem vont ammónia-oxidáló baktériumokat, valamint a 
nitrit-oxidáló Nitrospira nemzetség két tagját a Nitrospira moscoviensis és „Ca. Nitrospira 
defluvii”-t azonosítottuk. A vízmintáktól eltérően a nitrifikáló dúsító tenyészetekben az 
ammónia-oxidáló Archaeak egy képviselőjét a „Candidatus Nitrosotenuis cloacae” tudtuk 
kimutatni. A dúsító tenyészeteknek a vizsgált ivóvizek ammónium- és nitrit-ion koncentráció 
értékeit meghaladó 5 mM ammónium-ion és 0,5 mM nitrit-ion koncentrációja feltehetően nem 
alkalmas az ammónia-oxidáló Archaeak dúsítására, ugyanakkor a kimutatott ammónia- és 
nitrit-oxidáló Bacteriara nem volt gátló hatással. Eredményeink alapján az alkalmazott 
tápközegek nem képesek teljes mértékben feltárni a nitrifikációban - főként az ammónia 
oxidációban - résztvevő közösségek összetételét, így megbecsülni azok mennyiségét. A 
környezeti mintákkal egy értéktartományba eső ammónium- és nitrit-ion tartalmú tápközegek 
alkalmazása pontosabb képet adhat a vizsgált környezetben jelenlevő nitrifikációban résztvevő 
szervezetekről.  
 Eredményeink rávilágítottak, hogy a nitrifikáló tenyészetekben a vízmintákéhoz 
hasonló diverzitással jellemezhető mikrobiális közösségek voltak jelen. A tenyészetek 
inokulálására alkalmazott ivóvizek oligotróf táptalajon kapott jelentős heterotróf baktérium 
csíraszámértékei kis szervesanyag koncentrációhoz adaptálódott mikrobiális közösségek 
jelenlétére utalnak, amely hozzájárulhatott az alkalmazott minimál tápközegben való 
túlélésükhöz, illetve szaporodásukhoz. A szelektív tápközegek a nitrifikáló 
mikroorganizmusokon kívül Archaeak, számos kemoorgano-heterotróf, főként nitrát-redukáló 
baktérium szaporodását is elősegítették. A nitrát-redukáló szervezetek aktivitása hamis negatív 
(ammónia-oxidáló baktériumok), illetve hamis pozitív (nitrit-oxidáló baktériumok) eredményt 
adhat a nitrifikáló MPN tesztek során, befolyásolva a nitrifikáló mikroorganizmusok ezen 
módszerrel meghatározott sejtszámértékeit. 
 Felmerült a kérdés, hogy a kanonikus ammónia-monooxigenáz enzimen kívül, egyéb 
oxigenáz enzimek szerepet játszhatnak-e az ammónia oxidáció folyamatában. Ennek 
kiderítésére az European Nucleotide Archive adatbázis alkalmazásával a bakteriális 
közösségben azonosított szervezetek teljes genom szekvenciáinak elemzésével oxigenáz gének 
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jelenlétét kerestük. Számos klónszekvenciához rendelhető szervezet különböző monooxigenáz, 
illetve dioxigenáz génekkel rendelkezett (taurin-dioxigenáz- Pseudomonas libanensis; 1,2- 
dihidroxinaftalin dioxigenáz, alkán monooxigenáz, naftalin 1-2- dioxigenáz– Pseudomonas 
gessardii; alkánszulfonát monooxigenáz – Methylotenera mobilis; extradiol dioxigenáz, 2- 
nitroporpán- dioxigenáz – Gallionella capsiferriformans; fenilalanin 4- monooxigenáz; 
quercetin 2,3- dioxigenáz – Geothrix fermentans). A különböző enzimeknek az ammónium-
ion, szubsztrátként való hasznosíthatóságáról az irodalomban azonban nem állt rendelkezésre 
releváns információ.  
 A nitrifikáló prokarióták molekuláris mikrobiológia módszerekkel történő (16S rRNS 
és katabolikus [amoA] gén alapú) kimutatása során eltéréseket tapasztaltunk. Ennek felderítése 
céljából teszteltük az alkalmazott Bacteria és Archaea amoA primerek illeszkedését az 
European Nucleotide Archive adatbázisban fellelhető gén szekvenciákon. Eredményként 
azokat a taxonokat fogadtuk el, amelyek szekvencia részleteivel a primerek két, illetve 
maximum három bázis eltéréssel illeszkedtek, illetve az általuk közre fogott szekvencia az 
ammónia-oxidáló Bacteria ~500, míg az ammónia-oxidáló Archaeak esetében ~630 bázispár 
hosszúságú volt. A megadott szekvencia hossz lefedi a Bacteria és Archaea amoA gén 
kimutatására alkalmazott primerek által közrefogott szekvencia hosszúságát. Ez alapján 
Nitrosomonas oligotropha és a „Ca. Nitrosotenuis cloacae” látszólagos hiányához 
hozzájárulhatott, hogy az adatbázisban szereplő parciális amoA gén esetében nem található a 
primerek kötőhelye. Tehát a kapott közösségszerkezeti arányok kialakításában szerepet 
játszhatott az alkalmazott primerek szelektivitása, illetve az amoA génekben esetlegesen 
fellelhető polimorfizmusok jelenléte. 
 Feltártuk, hogy a Nitrospira nemzetség kimutatására alkalmazott primerek egyéb, nem 
autotróf nitrifikáló szervezetek detektálását is lehetővé teszik, hozzájárulva a Nitrospira 






 Magyarországon a fogyasztásra szánt ivóvizek jelentős, 70% feletti részét felszín alatt 
elhelyezkedő vízbázisok szolgáltatják, amelyek egészségügyi kockázatot jelentő vegyületeket, 
mint például az ammónium-ion, is tartalmazhatnak. A vízközművek feladata az ivóvizek 
fogyasztásra való alkalmasságának biztosítása, amely magába foglalja az egészségre káros 
anyagoktól, patogénektől való mentességét és biológiai stabilitást. A rétegvizek ammónium-
ion tartalma a nitrifikáció folyamatának kiindulópontját jelentheti, melynek során a keletkező 
nitrit és nitrát számos közegészségügyi probléma, tumoros elfajulások, keringési és légzési 
rendellenességek forrása lehet. A nitrifikáció két lépéses, aerob körülmények között lejátszódó 
folyamat, amelyben filogenetikailag különálló, kemolito-autotróf ammónia-oxidáló Bacteria és 
Archaea valamint a nitrit-oxidáló baktériumok vesznek részt.  
 Munkánk során négy, alapszabásukban és az alkalmazott vízkezelési technológiák terén 
eltérő ivóvízhálózat két alkalommal történő részletes mikrobiológia vizsgálatát végeztük el. Az 
ivóvízhálózatok mikrobiótájának feltárására polifázikus megközelítést alkalmaztunk.  
 Megállapítottuk, hogy a mintavételi időpontokban az alkalmazott vízkezelési 
technológiák, egy ivóvízelosztó rendszer kivételével, nem járultak hozzá az ivóvizek biológiai 
stabilitásához, ugyanakkor befolyásoló hatással voltak a kutakból származó mikrobiális 
közösségek összetételére. Az alkalmazott fertőtlenítőszerek (klór, illetve klór-dioxid) 
koncentrációjának, ezáltal hatásának csökkenése lehetővé tette a mikrobiális 
csíraszámszámértékek növekedését az ivóvízelosztó rendszerekben. Az ivóvízelosztó 
rendszerekben kis szervesanyag tartalmú közeghez és a klór-dioxid hosszú távú 
alkalmazásához adaptálódott, autochton mikrobiális közösségeket mutattunk ki. A 
ivóvízhálózatok mikrobiális közösségszerkezetére eredményeink alapján a klór és klór-dioxid 
fertőtlenítőszeren kívül a környezeti paraméterek közül az ammónium-ion, nitrit koncentráció, 
valamint a számított teljes szervetlen nitrogén tartalom volt befolyásoló hatással. 
 Igazoltuk, hogy az ivóvízelosztó rendszerekben a kutakból származó ammónium-ion, 
nitriten keresztül nitrátig való oxidációja nitrifikációval történt. Feltártuk, hogy a nitrifikáció 
folyamatában a kutakból származó, autochton, diverz nitrifikáló mikroorganizmus közösség 
játszott szerepet. Tagjai között, kis ammónium-ion és nitrit koncentrációkhoz adaptálódott 
ammónia-oxidáló mikroorganizmusokat és nitrit-oxidáló baktériumokat azonosítottunk. 




folyamatára, ugyanakkor befolyásolta a nitrifikációban résztvevő, különböző mikroorganizmus 
csoportok közösségösszetételét. A környezeti paraméterek közül az ammónia-oxidáló Bacteria 
közösség összetétel szintén szignifikáns összefüggést mutatott a klórral, illetve a kémiai 
oxigénigény értékével. Ugyanakkor az ammónia-oxidáló Archaeakra a számított teljes 
szervetlen nitrogén tartalom, a nitrit-oxidáló baktériumokra pedig a pH értéke volt befolyásoló 
hatással. 
 Az ivóvízelosztó rendszerek bakteriális közösségében tenyésztéses és tenyésztéstől 
független módszerekkel nitrát-redukáló és denitrifikáló baktériumok nagy arányát mutattuk ki, 
amelyek aktivitásuk révén hozzájárultak a fogyasztói pontokon a nitrifikáció során keletkezett 
oxidált szervetlen nitrogén-formák koncentrációjának csökkenéséhez. 
 A nitrifikáló baktériumok dúsítására alkalmazott tenyésztéses eljárás eredményei 
alapján megállapítottuk, hogy a különböző nitrifikáló baktérium csoportokra szelektív 
tápközegek lehetővé tették az ammónia-oxidáló mikroorganizmusok és a nitrit-oxidáló 
baktériumok szaporodását. A dúsító tenyészetekben az ammónia-oxidáló mikroorganizmusok 
jelenlétét és aktivitását azokon a mintavételi pontokon is kimutattuk, ahol a nitrifikációs 
folyamatok lejátszódása nem volt megállapítható. A nitrifikáló tenyészetekben a vízmintákhoz 
hasonló diverzitással jellemezhető mikrobiális közösséget mutattunk ki. A szelektív tápközegek 
a nitrifikáló mikroorganizmusokon kívül számos kemoorgano-heterotróf, főként nitrát-
redukáló szervezet szaporodását is elősegítették, amelyek aktivitása a nitrifikáló 
mikroorganizmusok sejtszámértékeire befolyásoló hatással van. 
 Eredményeink rávilágítottak a nitrifikáló mikroorganizmusok kimutatására alkalmazott 
módszerek korlátaira. A nitrifikáló mikroorganizmusok polifázikus, tenyésztéses és 
tenyésztéstől független 16S rRNS és katabolikus géneken alapuló (ammónia-monooxigenáz 






 In Hungary, more than 70% of the drinking water originates from underground sources 
which may contain harmful compounds such as ammonium. The main task of the water supply 
companies is to control and maintain source water quality and to produce safe and stable 
drinking water. Ammonium content of the groundwater could trigger nitrification process, 
generating nitrite and nitrate, which could cause public health problems such as tumorous 
degenerations, circulatory and respiratory deficiencies. Nitrification is performed by 
phylogenetically distinct chemolitho-autotrophic microorganisms such as ammonia-oxidizing 
Bacteria, ammonia-oxidizing Archaea and nitrite-oxidizing Bacteria under aerobic conditions.  
 The aim of our work was to provide a comprehensive microbiological survey of four 
small drinking water networks applying different water treatment processes. Polyphasic 
approach was used to assess the microbial communities inhabiting water networks. 
 According to our results the applied water treatment processes could not maintain the 
biological stability of the drinking water with the exception of one distribution system. 
However, microbial communities originated from groundwater were affected by the applied 
water treatment processes. Due to the decreasing concentration of the applied disinfectants 
(chlorine and chlorine dioxide) the colony forming units and most probable numbers increased. 
The drinking water distribution systems had autochthonous differently structured 
microbialcommunities. Our results revealed autochthonous microbial communities adapted to 
low organic matter content and to long-term usage of chlorine dioxide in drinking water 
distribution systems. Environmental parameters, such as ammonium and nitrite concentration, 
calculated total inorganic nitrogen content, chlorine and chlorine dioxide treatment had 
significant effect on microbial community compositions. 
 We confirmed that ammonium originated from groundwater was partially oxidized to 
nitrate via nitrite by nitrification in the examined drinking water distribution systems. 
Nitrification was achieved by diverse autochthonous nitrifying communities adapted to low 
ammonium and nitrite concentration and originated from groundwater. The detection of 
nitrifying microorganisms in chlorine dioxide disinfected drinking water distribution systems, 
suggests that chlorine dioxide has less pronounced effect on nitrification. However, nitrifying 
community structures were affected by chlorine dioxide treatment. Correlation was detected 




demand and chlorine concentration. Moreover, environmental parameters, such as calculated 
total inorganic nitrogen content and pH had effect on ammonia-oxidizing Archaea and nitrite-
oxidizing Bacteria, respectively.  
 Culture dependent and independent methods revealed the high ratio of nitrate-reducing 
and denitrifying microorganisms. The observed loss in the calculated total inorganic nitrogen 
content could be explained by the activity of organotrophic nitrate-reducing Bacteria when 
nitrification-generated nitrate was utilized in drinking water especially at endpoints. 
 Regarding to cultivation based results the applied nitrifying microorganisms’ selective 
enrichments were appropriate to cultivate ammonia-oxidizing microorganisms and nitrite-
oxidizing Bacteria. Presence and activity of ammonia-oxidizing microorganisms were assayed 
by this technique even at sampling points where nitrification process was not observed. Water 
samples and nitrifying enrichments were characterized with similar diversity indices. Besides 
chemolitho-autotrophic nitrifying microorganisms, diverse microbial community, 
predominantly composed of chemoorgano-heterotrophic microorganisms, mainly nitrate-
reducing bacteria were enriched in nitrifying bacteria selective enrichments. The facilitated 
growth of nitrate-reducing Bacteria could influence the generated nitrifying MPN values. 
 Our results highlighted the limitation of the applied detection methods for nitrifying 
microorganisms. The polyphasic detection method of nitrifying microorganisms revealed that 
cultivation dependent and independent (16S rRNA and functional [considering amoA] genes) 
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XI.1 Az ivóvíz és dúsító tenyészetek mintáinak nevezéktana 
1. táblázat. A négy ivóvízhálózat vízmintáinak és az azokkal inokulált ammónia- és nitrit-oxidáló 
tenyészetek mintaneveinek rövidítése. 
 
 














Kút W1-WW1 W1-WW2 W1-AM W1-NM
Vízműtelep P1-DW1 P1-DW2 P1-AM P1-NM
Fogyasztói pont E1-DW1 E1-DW2 E1-AM E1-NM
Kút W2-WW1 W2-WW2 W2-AM W2-NM
Víztorony T2-DW1 T2-DW2 T2-AM T2-NM
Fogyasztói pont E2-DW1 E2-DW2 E2-AM E2-NM
Kút W3-WW1 W3-WW2 W3-AM W3-NM
Víztorony T3-DW1 T3-DW2 T3-AM T3-NM
Fogyasztói pont E3-DW1 E3-DW2 E3-AM E3-NM
Kút (1) 1W4-WW1 1W4-WW2 1W4-AM 1W4-NM
Kút (2) 2W4-WW1 2W4-WW2 2W4-AM 2W4-NM
Kút (3) 3W4-WW1 3W4-WW2 3W4-AM 3W4-NM
Kút (4) 4W4-WW1 4W4-WW2 4W4-AM 4W4-NM
Vízműtelep P4-DW1 P4-DW2 P4-AM P4-NM
Víztorony T4-DW1 T4-DW2 T4-AM T4-NM




















3. táblázat. R2A táptalaj összetétele 2. táblázat. Élesztőkivonat agar (yeast 





desztillált víz 1 literre kiegészítve
pH 7,2 ± 0,2
Összetevő Mennyiség (literenként)
proteáz pepton 0,5   g
kazein hidrolizátum 0,5   g
élesztőkivonat 0,5   g
glükóz 0,5   g
oldható keményítő 0,5   g
K2HPO4 0,3   g
MgSO4 x 7H2O 0,05 g
nátrium-piruvát 0,3   g
agar 20,0   g
desztillált víz 1 literre kiegészítve




5.táblázat. Nitrit-oxidáló baktérium 






6. táblázat. Nitrifikáló táplevesekhez alkalmazott nyomelem oldat összetétele 
 
 
7. táblázat. Denitrifikáló és nitrát redukáló baktériumok MPN értékeinek meghatározására 
alkalmazott tápleves összetétele 
  
 
A tenyésztéses vizsgálatokhoz alkalmazott táptalajok és táplevesek sterilizálása minden esetben 




MgSO4 x 7H2O 40 mg
nyomelem oldat 1 ml
desztillált víz 995 ml-re kiegészítve
brómtimolkék-oldat (0,04%) 5 ml









Na2MoO4 x 2H2O 24 mg
H3BO3 62 mg






desztillált víz 1 literre kiegészítve
pH 7,2 ± 0,2







nyomelem oldat 1 ml
desztillált víz 1 literre kiegészítve




XI.3. Molekuláris mikrobiológiai vizsgálatok 
8. táblázat. A Bacteria és Archaea 16S rRNS, illetve amoA gének, továbbá a denitrifikáció 
folyamatában résztvevő nitrit-reduktáz (NirS, NirK) gének kimutatására alkalmazott primerek 
jellemzői. a: A primerek által közrefogott génszakaszok mérete bázispárra vonatkozik. A táblázatban 
feltüntettük a molekuláris klóntár elemzésbe vont víz- és a nitrifikáló tenyészetek mintáit. 
 
 
9. táblázat. A Bacteria és Archaea 16S rRNS, illetve amoA gének, továbbá a NirS és NirK gének 













338F Amann és mtsai (1990)














~600 Francis és mtsai (2005)
- klónozó vektor -






















Rotthauwe és mtsai 
(1995)
E2-DW1, E3-DW1, E3‑DW2









Nitrospira  nemzetség ~340
Lane és mtsai (1991)
E2-DW1, E4-DW1,             
E3‑DW2, E3-AM, E3‑NM,   
W2‑AM, W2-NM
Archaea Baker és mtsai (2003)




(Végtérfogat 50  l)
10x-es Taq  PCR puffer (Fermentas, Vilnius, Litvánia) 750 mM Tris-HCl, 200 mM (NH4)2SO4 0,1% Tween20   5,0 l
MgCl2 (Fermentas) 25 mM   4,0 l
dNTP keverék (Fermentas) 1mM dATP, 1mM dGTP, 1mM dCTP, 1mM dTTP 10,0 l
Forward primer   (IDT, Coralville IA,USA) 3,25 x 10
-4
 M   0,5 l
Reverz primer (IDT, Coralville IA,USA) 3,25 x 10
-4
 M   0,5 l
BSA (borjú szérum albumin) (Fermentas) 20 g/l   1,0 l
steril desztillált víz DEPC (dietil-pirokarbonát) kezelt HPLC tisztaságú 24,0-25,0l
LCTaq  DNS Polimeráz (rekombináns) (Fermentas) 1U/l   2,0l




10. táblázat. Trisz-Bórsav-EDTA (TBE) összetétele. TBE oldat sterilizálása autoklávban 15 percig, 




11. táblázat. A különböző célcsoportok vizsgálatára alkalmazott restrikciós endonukleázok felismerő 








XI.3.1. Etanolos tisztítás lépései 
➢ A termékeinket 3M Na-acetát, 95%-os etanol és DEPC víz elegyébe mértük. A reakció 
elegyet alapos összekeverés után, 20 percig szobahőmérsékleten inkubáltuk. 






desztillált víz 1,0 literre kiegészítve
pH 8,3
Célcsoport Restrikciós enzim Hasítóhely








Bacteria, Archaea AluI AG↓CT 37 65
C↓CGG
GGC↓C






Bacteria, Archaea MspI (HpaII) 37 65
37




(Végtérfogat 20  l)
Restrikciós enzim 0,15 l
Restrikciós enzim puffer 2,00 l





➢ A pellethez 250 l 70%-os etanolt mértünk, majd vortex segítségével alaposan 
homogenizáltuk. 
➢ Újabb centrifugálás következett 15 percig 18 000 g-n, a felülúszót ismét leöntöttük. 
➢ A mintákról az etanol teljes eltávolításához Jouan RC 10.09 centrifuga és Mudolyo 
fagyasztva-szárító berendezést és Edwards vákuumpumpát használtunk. 
➢ A szárítás után a mintákat 20 l DEPC kezelt vízben vettük fel az elektroforézishez. 
 
 










Összetevő Mennyiség 100 l-re vontakoztatva
Na-acetát (pH 4,6; 3 M) 3,0 l
Etanol (95%) 62,5 l
DEPC víz 14,5 l
Templát 20,0 l





Standard   0,3 l
Formamid 12,0 l
Templát 1-10 l

